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ANEXO A. GUÍA PARA LA APLICACIÓN DE LA 
PLATAFORMA QU-GENE Y EL MODULO DE 







Para el reconocimiento de los aportes de la metodología de simulación en los 
programas de mejoramiento genético de plantas se realizo la simulación de dos 
estrategias de mejoramiento (Pedigrí y Bulk). Se expone la utilidad de la 
simulación en el mejoramiento genético de plantas con respecto a la posibilidad de 
considerar modelos con presencia de epistasis,  diferentes número de genes, 
numero de plantas y familias; supuestos difíciles de probar con la aplicación de 
modelos lineales utilizados ampliamente en genética cuantitativa. Así mismo, se 
logra estimar por medio de la simulación parámetros importantes en el 
mejoramiento de plantas como: la ganancia genética ajustada, numero de 
cruzamientos mantenidos, recursos requeridos, cambios en las frecuencias 
génicas, componentes de varianza total y genética. De esta manera, se concluye 
que para la aplicación de la simulación en los programas de mejoramiento 
tradicionales se requiere consolidar las bases de datos con información histórica 
sobre ensayos de campo complementadas con investigaciones en biología 
molecular y. Finalmente, se crea una guía para que los Fitomejoradores 
consideren la plataforma de simulación QU-GENE como una herramienta de 
apoyo en la toma de decisiones para su aplicación y entrenamiento. 
 
 







For recognizing the contributions of the simulation methodology in programs of 
genetic breeding in plants, a simulation of two improving strategies was done 
(Pedigree and Bulk). It is exposed the usefulness of the simulation in the plant 
genetic improvement in regard to the possibility of considering patterns with 
presence of epistasis, different number of genes, number of plants and families; 
difficult to test issues with the application of lineal models widely used in 
quantitative genetics. Likewise, it is achieved to estimate through the simulation, 
important parameters in plants improvement just as: adjusted genetic profit, 
number of kept crossings, required resources, change in the genic frequencies, 
components of total variance and genetics. In this way, it is concluded that for the 
application of the simulation in the programs of traditional breeding, it is required to 
consolidate the database with historic information about field tests complemented 
with research in molecular biology and, finally, a guide for phytoimprovers to 
consider the QU-GENE simulation platform as a support tool in decision making for 
its application and training. 
 
 












A lo largo del tiempo, el mejoramiento de plantas convencional sustentó el 
desarrollo de muchos cultivos comerciales aplicando principalmente la selección 
de los mejores genotipos a través de sus fenotipos y la experiencia del 
Fitomejorador.  A pesar de que el fitomejoramiento incrementa sus bases 
científicas considerando en sus procesos la citogenética,  la genética cuantitativa,  
la biología molecular,  biotecnología y recientemente la genómica (Moose y 
Mumm, 2008), sus estrategias aun exigen gran inversión en tiempo y recursos. 
Esto convierte al mejoramiento de plantas convencional en un proceso de 
resultados efectivos pero de baja eficiencia y con predicciones poco precisas.   
 
Por ejemplo, el Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo (CIMMYT),  
que aplica principalmente dos estrategias de mejoramiento y realiza miles de 
cruzamientos cada estación; menciona en sus reportes que solo el 10% de los 
cruzamientos iniciales permanecen, entre los cuales 1-3% de los cruzamientos 
originales hechos son liberados como variedades en los viveros internacionales 
del CIMMYT. Además, considera que importantes recursos podrían aprovecharse 
si el potencial de rendimiento de un cruzamiento, usando una estrategia de 
selección definida, se calculará con precisión (Wang and Wolfgang, 2007).  
 
Por otra parte, la Organización para la cooperación y el desarrollo económico (The  
Organization  for  Economic  Co-operation  and  Development- OECD), en uno de 
los más influyentes Foros Mundiales en el análisis de temas de relevancia  
internacional, reporta sobre el futuro de la agricultura:  el aumento de la demanda 
y los cambios ambientales predicen el incremento de los precios de los alimentos, 
y otros productos básicos para el año 2017 en comparación con la década anterior 
a 2008.  Para el 2030,  la población global se espera incremente un 28%,  de 6.5 
billones en 2005 a 8.3 billones,  la demanda de alimentos aumentará como 
resultado del crecimiento poblacional mundial, con un 97% de crecimiento 
poblacional esperado en países en desarrollo (OECD,  2009). 
 
Por lo anterior, es necesario buscar nuevas alternativas que brinden solución a los 
problemas relacionados a seguridad alimentaria y al cambio climático,  imponiendo  
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a los Fitomejoradores un nuevo reto que les exige el rápido diseño y 
establecimiento de procesos más eficientes que den respuesta a las necesidades 
mundiales con el aumento de la productividad,  estabilidad de especies cultivadas 
y el buen uso de los recursos.   
 
En la búsqueda de una mayor eficiencia en los programas de mejoramiento 
genético, se consideran varias alternativas que pueden ser trabajadas pero que 
exigen mucho tiempo y recurso. Desde hace más de tres décadas con el avance 
tecnológico, la simulación computacional emerge como la principal alternativa por 
su menor exigencia en recursos y tiempo, y factibilidad en el manejo de datos 
históricos. Por esta razón, dos modernas disciplinas, la bioinformática y la biología 
computacional, se integran para abordar preguntas teóricas y experimentales en 
sistemas complejos como las plantas.  
 
A pesar de que la simulación computacional ya ha contribuido en innumerables 
situaciones (Podlich y Cooper, 1997; Cooper et al., 2002;  James C., 1997; 
Podlich, 1999; Singh, et al, 1998; Micallef, Cooper, and Podlich, 2001; Cooper, et 
al., 2002; Wang, et al., 2003; Chapman, et al., 2003; Gurgel,  2004; Wang, et al. 
2004; Wang, 2005),  todavía hay varias áreas dentro del mejoramiento genético de 
plantas en las que puede auxiliar en la toma de decisiones.  
 
Entre las actuales herramientas de simulación disponibles se destaca la utilización 
del software QU-GENE (QUantitative-GENEtics) de la Universidad de Queensland 
y grupos asociados, por ser una plataforma de simulación con alto grado de 
flexibilidad (Podlich and Cooper, 1998), disponibilidad gratuita para procesos de 
investigación y enseñanza, y soportada en el modelo E(N:K) que incluye los 
conceptos de “panorama adaptativo” (Sewall Wrigth, 1932) y redes Booleanas 
(Kauffman, 1989; 1993). 
 
Por otra parte, considerando el contexto regional y especialmente el Programa de  
Mejoramiento Genético de Hortalizas de la Universidad Nacional de Colombia- 
Sede Palmira, entre los grandes aportes realizados aun no se reporta la 
implementación de herramientas de biología computacional contrario a la 




Con base en lo anterior, el objetivo del presente trabajo es proponer una 
herramienta basada en biología computacional para el Programa de  Mejoramiento 
Genético de la Universidad Nacional de Colombia- Sede Palmira,  dadas las 





 Enseñar una herramienta basada en biología computacional para la 
aplicación de la metodología de simulación en programas de mejoramiento 
genético de plantas. 
1.2 ESPECÍFICOS 
 Identificar la estructura básica de la plataforma de simulación por 
computador QU-GENE  
 
 Simular dos estrategias de mejoramiento genético (Pedigrí y masal o 
poblacional o Bulk) utilizando  la plataforma de simulación QU-GENE 
 
 Desarrollar una guía orientada a la aplicación de la plataforma de 





2. MARCO REFERENCIAL 
 
2.1 MEJORAMIENTO GENÉTICO DE PLANTAS  
El principal objetivo de los programas de mejoramiento de plantas es desarrollar 
nuevos genotipos que sean genéticamente superiores a aquellos actualmente 
disponibles, a partir del diseño de cruzamientos eficientes y estrategias de 
selección enfocadas a combinar los alelos deseados en un único genotipo blanco. 
Además, para un ambiente blanco o una población blanco de ambientes (Target 
population of environments-TPE),  (Wang and Wolfgang,  2007). 
 
El mejoramiento como ciencia ha sustentado científicamente sus estrategias en 
los conocimientos de la Genética Cuantitativa, sin embargo, en el siglo XX, para 
ampliar el entendimiento de la biología de la planta, el análisis y la inducción de la 
variación genética fueron exitosamente aplicados en el mejoramiento genético de 
plantas:  la citogenética, la biología molecular,  biotecnología,  y más 
recientemente la genómica,  con el fin de incrementar las bases científicas y su 
aplicación a los procesos de mejora (Moose y Mumm, 2008). Es así como la 
reciente integración de los avances en biotecnología, investigación en genómica y 
la aplicación de marcadores moleculares con prácticas convencionales, facilitan el 
surgimiento del mejoramiento genético de plantas asistido por técnicas 
moleculares, una ciencia interdisciplinaria que está revolucionando la mejora de 
cultivos del siglo  XXI (Moose y Mumm, 2008).  
 
De esta manera, es posible el conocimiento de las bases moleculares de 
caracteres importantes agronómicamente debido a que con la información 
disponible se logren establecer las relaciones entre genes que controlan la 
expresión de un carácter. Sin embargo, el manejo de estos datos biológicos 
requiere herramientas apropiadas que faciliten la obtención de información y su 
aplicación en el proceso de mejora de plantas.  
 
En consecuencia, debido a la necesidad de manejar grandes volúmenes de 
información, la asociación con dos disciplinas como la bioinformática y la biología  
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computacional le proporcionan al fitomejoramiento herramientas  para el 
entendimiento de datos biológicos y simulación computacional, con el fin de 
aproximarse al conocimiento de sistemas complejos como las plantas. En la 
actualidad, la biología computacional y bioinformática permiten el almacenamiento, 
análisis y recuperación de datos obtenidos en proyectos de secuenciación, y la 
generación de nuevo conocimiento (National Center for Biotechnology Information, 
2004). 
 
Por otra parte, el mejoramiento genético de plantas convencional depende 
grandemente de la selección fenotípica y la experiencia del Fitomejorador. En los 
programas convencionales de mejoramiento de plantas se consideran 
principalmente pruebas de rendimiento, selección y cruzamientos (Herrendorfer y 
Tuchscherer, 1995); siendo un factor clave la estrategia de mejoramiento 
adoptada por el Fitomejorador.  Así mismo, está basado en dos actividades 
fundamentales: i) identificar materiales genéticamente superiores y ii) capturar de 
alguna manera esa superioridad genética,  de modo que pueda ser aprovechada 
por el Fitomejorador y transmitida al agricultor,  mediante variedades o híbridos 
comerciales  (Ceballos, 1998).   
 
Una vez el Fitomejorador establece las pruebas de rendimiento, estas le permiten 
evaluar los fenotipos a mejorar y obtener gran cantidad de datos.  De tal manera  
que en los procesos convencionales la identificación de genotipos superiores 
depende primordialmente del trabajo del Fitomejorador, cuya responsabilidad 
consiste en asegurar que sus evaluaciones le permitan identificar con la mayor 
precisión posible los genotipos superiores, es decir, aumentar la heredabilidad del 
carácter con que trabaja. 
 
Esta heredabilidad que evidencia la asociación entre genotipo y fenotipo, depende 
a su vez de dos aspectos, la naturaleza del carácter y el trabajo del Fitomejorador 
(Ceballos, 1998). Nuevamente, el trabajo del Fitomejorador influye grandemente 
sobre la heredabilidad del carácter a mejorar. Existe variadas estrategias para 
lograr aumentar la heredabilidad del carácter, tales como: a) reducir la variabilidad 
de las parcelas de evaluación mediante un adecuado manejo agronómico;  b) 
minimizar el error experimental con el uso de diseños experimentales apropiados;  
c) también se puede disminuir el error experimental a través de técnicas 
estadísticas especiales, como es el caso del análisis de covarianza;  d) cambiar el 
tipo de unidad experimental sobre la que se realiza la evaluación; e) tipo de 
familias consideradas (Ceballos,  1998).  
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A fin de que los programas convencionales incrementen la eficiencia se utilizan 
diseños experimentales innovadores, índices de selección y análisis estadísticos  
que tratan de abordar esta problemática (Chapman y Barreto, 1996). Sin embargo, 
la definición de mejoramiento de plantas se está extendiendo debido al rápido 
desarrollo de la biología molecular y biotecnología, por la gran disponibilidad de 
datos biológicos para estudios genéticos de caracteres importantes en plantas, 
que permiten incluir la selección genotípica en los procesos de mejoramiento. No 
obstante, la información genética no es eficientemente usada en el mejoramiento 
de cultivos debido a la falta de herramientas apropiadas (Wang y Wolfgang, 2007).  
 
2.1.1 Estrategia de mejoramiento. Las estrategias o métodos de mejoramiento 
usados por los Fitomejoradores de plantas son muchos y variados, haciendo difícil 
comparar su eficiencia a través de la experimentación en campo. Esto debido a 
que muchos sufren modificaciones en su concepción básica de acuerdo al objetivo 
del programa de mejoramiento y a los recursos disponibles para su ejecución 
(Baena, 2003). Se reconoce, el impacto global del programa de mejoramiento de 
trigo del Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo (CIMMYT) siendo 
significativo y bien documentado (Wang et al., 2003). Por lo cual, se mencionan 
las estrategias adoptadas por los Fitomejoradores del CIMMYT (Wang, et al.2003) 
que son bien documentadas y eficientes. 
 
Muchos factores contribuyen al éxito del CIMMYT,  un factor clave es la estrategia 
de mejoramiento adoptada por los Fitomejoradores, la cual ha evolucionado con el 
tiempo.  Por ejemplo, el método de selección Pedigrí fue usado principalmente 
desde 1944 hasta 1985. De 1985 hasta la segunda mitad de 1990 el principal 
método de selección fue el método conocido como pedigrí modificado 
(pedigrí/bulk-MODPED) (Wang et al., 2003), el cual produjo exitosamente muchos 
de los trigos ampliamente adaptados y que se cultivan. Este método fue 
reemplazado por el método de selección masal o bulk (denominado SELBLK) 
(Wang et al., 2003) en un intento de mejorar el uso de los recursos.  
 
En efecto, el método MODPED empieza con selección pedigrí en la F2 seguido de 
tres selecciones bulk desde F3 a F5, y continua con selección por pedigrí en F6, por 
esto recibe el nombre de pedigrí modificado. Por otra parte, en el método 
poblacional o masal o bulk,  las semillas son seleccionadas por bulk en  F2 dentro 
de un cruzamiento, resultando en un lote de semillas F3 por cruzamiento. Esta 
selección poblacional o masal o bulk es utilizada también de F3 a F5, mientras la 
selección por pedigrí es usada solo en F6  (Wang, 2003).   
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El CIMMYT organización internacional que surge en 1943 reconocida por sus 
aportes en el campo del fitomejoramiento del cultivo de maíz y trigo, aplica 
principalmente dos estrategias de mejoramiento y realiza miles de cruzamientos 
cada estación; menciona en sus reportes que: “ aunque sus mejoradores realizan 
un gran esfuerzo en la selección de los progenitores para hacer los cruzamientos,  
aproximadamente un 50 a 80% de los cruzamientos son descartados en 
generaciones F1 a F8, en la selección de caracteres de importancia agronómica 
(resistencia a enfermedades y calidad,  entre otros)”. Además, que después de 
dos ciclos de pruebas en campo,  solo el 10% de los cruzamientos iniciales 
permanecen entre los cuales 1-3% de los cruzamientos originales son liberados 
como variedades en los viveros internacionales del CIMMYT (Wang and Wolfgang, 
2007).  
 
A pesar de que estos reportes muestran ineficiencia en el mejoramiento genético 
de plantas convencional, la trayectoria del CIMMYT en el campo del 
fitomejoramiento es reconocida a nivel mundial como un exitoso programa en la 
mejora del trigo y maíz. 
2.2 BIOLOGIA COMPUTACIONAL 
La biología computacional definida por el Comite Biomedical Information Science 
and Technology Initiative,  es el desarrollo y aplicación de métodos teóricos y 
análisis de datos,  modelado matemático, estadística y técnicas de simulación 
computacional al estudio de sistemas biológicos, bioquímicos, agronómicos,  
conductuales y sociales. Por consiguiente, esta disciplina junto con la actual 
disponibilidad de hardware y software apropiados, están facilitando el uso de la 
capacidad de los computadores para el  almacenamiento y simulación de datos,  
en la resolución de problemas biológicos.  
 
Entre las ventajas que ofrece la biología computacional al mejoramiento de plantas  
se destaca, la experimentación por simulación, que permite el manejo de una 
inmensa y diversa cantidad de información, predicción del rendimiento de 
cruzamientos, comparación de diferentes estrategias de selección y posibilidad de 
investigación de modelos genéticos simples y complejos de manera simultánea 




2.2.1 Simulación Computacional.  La simulación computacional consiste en 
proyectar un modelo de un sistema real y conducir experimentos con este modelo, 
con el fin de entender el comportamiento o de validar varias estrategias para 
operar este sistema (Gurgel, 2004).  
 
Un computador puede ser una herramienta bastante útil en la comprensión de 
problemas genéticos y estadísticos. La capacidad para simular una muestra de 
datos para un modelo genético específico y de analizar los datos simulados puede 
facilitar la comprensión de un problema complejo.  Este es un  tipo de 
experimentación que frecuentemente será más convincente que cualquier 
argumento teórico (Gurgel, 2004).  
 
Por esto, la simulación computacional ha sido de gran utilidad en estudios 
genéticos en varios contextos,  como en poblaciones, individuos o en el propio 
genoma.  Exige de los genetistas el desarrollo de modelos biológicos que retraten,  
de la mejor manera posible, los fenómenos de interés y rutinas de programación 
para el procesamiento adecuado, a pesar de las restricciones, para que la 
influencia de ciertos factores pueda ser validada (Gurgel, 2004). 
 
Los primeros indicios de simulación dados surgen del proyecto Monte Carlo por 
Von Neuman en 1940,  cuando los científicos durante la Segunda Guerra Mundial,  
resolvieron problemas de reacciones nucleares cuya solución experimental era  
costosa y el análisis matemático demasiado complejo (Coss Bu, 2003). La 
simulación es un área muy amplia, que prosperó en los últimos 30 años, junto con 
el desarrollo de la computadora. A continuación, se menciona dos definiciones de 
simulación útiles para el presente trabajo: 
 
Maisel y Gnugnoli,  definen simulación como: “es una técnica numérica para 
realizar experimentos en una computadora digital.  Estos experimentos involucran 
ciertos tipos de modelos matemáticos y lógicos que describen el comportamiento 
de sistemas de negocios,  económicos,  sociales,  biológicos,  físicos o químicos a 
través de largos períodos de tiempo (Coss Bu, 2003). 
 
Robert E. Shannon,  define simulación como: “es el proceso de diseñar y 
desarrollar un modelo computarizado de un sistema o proceso y conducir 
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experimentos con este modelo con el propósito de entender el comportamiento del 
sistema o evaluar varias estrategias con las cuales se puede operar el sistema” 
(Coss Bu, 2003). 
 
2.2.2 Simulación Computacional en Mejoramiento de Plantas. En la búsqueda de 
mayor eficiencia en los programas de mejoramiento los Fitomejoradores cuentan 
con una gran variedad de estrategias de mejoramiento, que pueden ser 
trabajadas. Sin embargo, para su generalización requieren la realización de 
experimentación en campo que demanda mucho tiempo y recursos, para 
comparar la eficiencia de las diferentes estrategias disponibles (Gurgel, 2004). 
 
Por esto, los primeros trabajos de simulación que reportan el uso de recursos 
computacionales relacionados a genética y mejoramiento de plantas fueron 
presentados por Fraser (Gurgel, 2004). Este estudio también promovió que la 
simulación computacional fuera usada para elucidar problemas genéticos como la 
identificación de germoplasma con alelos superiores (Gurgel, 2004) y para la 
comparación de estrategias de mejoramiento en especies autógamas (Casali y 
Tigchelaar, 1975; Wang et al., 2003).  En estos estudios, la falta de conocimiento 
de frecuencias génicas y genotípicas relacionadas al control del carácter, justificó 
el uso de recursos computacionales (Gurgel, 2004).  
 
De esta manera, considerando que la escogencia de la estrategia de 
mejoramiento es un tópico que genera gran polémica entre los Fitomejoradores, la 
simulación desempeña un importante papel en su comparación y evaluación. 
Además, debido a que comparaciones teóricas por medio de modelos 
matemáticos son extremadamente difíciles de realizar por la complejidad de 
situaciones y número de parámetros involucrados en el proceso. Por eso, 
situaciones como estas pueden ser solucionadas utilizando aproximaciones por 
simulación computacional como por ejemplo, el estudio realizado por Casali y 
Tigchelaar (1975). En este estudio por medio de simulación computacional se 
compara las estrategias de mejoramiento bulk, genealógico y descendencia de 
semilla única (SSD) (Gurgel, 2004). 
 
En la actualidad, la simulación computacional se ha convertido en la principal 
alternativa debido a que además de exigir menos recursos y tiempo, permite 
generalizar con más facilidad. La simulación cubre dos aspectos importantes,  el 
modelamiento y la experimentación, y tiene dos grandes objetivos, entender el 
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sistema actual y prescribir recomendaciones que puedan generalizarse a cualquier 
situación. Es por esto que además de presentar menor costo y mayor rapidez,  
garantiza la certeza de dirección y sentido de respuesta (Ferreira, 2001). 
 
De esta manera, la simulación permite que muchos escenarios puedan ser 
probados in silico en un tiempo relativamente corto y facilita la toma de decisiones 
a los Fitomejoradores antes de llevar a cabo la experimentación en campo. Por 
eso, la experimentación in silico de diversas estrategias de mejoramiento permite 
estimar el desarrollo final de líneas mejoradas y diseñar metodologías más 
dirigidas (Wang y Wolfgang, 2007).   
 
Como menciona Podlich y Cooper1, el análisis del mejoramiento genético de 
especies de cultivos importantes en el siglo XX sugiere que las estrategias de 
mejoramiento que han sido utilizadas han contribuido a mejoras sustanciales en el 
rendimiento y calidad de las cosechas de los cultivos.  Sin embargo,  mientras el 
marco teórico para cada método de mejoramiento es claro, hay limitada evidencia 
experimental para soportar una clara ventaja de una estrategia de mejoramiento 
sobre otra,  particularmente cuando se examina en relación a la eficiencia en el 
mejoramiento genético de caracteres cuantitativos. Además, el actual marco 
teórico ha tenido limitaciones en la predicción de la mejora genética de especies 
de importancia agrícola. 
 
De acuerdo a Ferreira (2001),  en el mejoramiento de plantas el uso de simulación 
está justificado cuando: 
 
a.  las soluciones analíticas no existen,  o el grado de dificultad y el número de 
variables involucradas no permiten realizar inferencias apropiadas sobre un 
problema. 
 
b. se pretende comparar la eficiencia de un nuevo procedimiento o técnica en 
relación a otras ya existentes o incluso  
                                            
1
PODLICH,  D.W. and COOPER,  M.  A platform for quantitative analysis of genetic models. Australia: Department of  




c.  Métodos que se utilizan rutinariamente en algunas etapas del programa de 
mejoramiento que propicien la mejora o aumento de su eficiencia. 
 
Por otro lado a través de la historia,  a medida que avanzamos en el siglo XXI,  la 
práctica del mejoramiento de plantas está cambiando de una fundamentación 
basada en gran medida en inferencias genéticas a partir de la medición del 
fenotipo (selección entre individuos y familias basadas en sus fenotipos), a una de 
mediciones directas, con la manipulación del código genético en asocio con la 
evaluación en campo de los fenotipos (Cooper et al., 2002) y en la biología de las 
relaciones genotipo-fenotipo que subyacen los caracteres objeto de mejora. 
Actualmente, la propuesta de 2010 para la investigación de la genómica funcional 
de la planta modelo Arabidopsis demuestra que un completo entendimiento de las 
relaciones genotipo-fenotipo es factible (Cooper, 2002).   
 
Este cambio de paradigma en el mejoramiento de plantas tiene muchas 
implicaciones para el análisis de estos modelos genéticos. El análisis exhaustivo 
de las implicaciones de muchos modelos genéticos se presenta al investigador 
como un problema combinatorio complejo que frecuentemente no se presta a una 
solución algebraica obvia. Por esta razón, para un tratamiento algebraico 
manejable se plantean supuestos simplificadores tales como el requerimiento de 
una población base en equilibrio Hardy-Weinberg, sin epistasis,  sin ligamiento o 
equilibrio de ligamiento, sin interacciones genotipo por ambiente, sin mutación.  
Sin embargo, es ampliamente reconocido que muchos de estos supuestos son 
irrealistas, en especial para el análisis de caracteres poligénicos; no obstante,  son 
frecuentemente necesarios para lograr el tratamiento algebraico. Por eso,  
modelos donde estos supuestos no son considerados son inherentemente más 
complejos pero tal vez más realistas (Podlich y Cooper, 1997).   
 
Debido a esto, Kempthorne (Cooper et al., 2002) discute las limitaciones de 
continuar desarrollando la teoría de la genética cuantitativa a través del uso de 
este enfoque algebraico y argumenta un importante papel para los computadores 
en la exploración de estas limitaciones en muchos modelos genéticos generales. 
Así, tales computadores basados en modelos de simulación pueden permitirse 
obviar muchos de estos supuestos que son usados en el tratamiento algebraico.  
 
En lo que respecta a esto, Kempthorne (Cooper et al., 2002) concluye que el 
enfoque clásico de proponer modelos algebraicos manejables tiene una aplicación 
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limitada cuando se desea descubrir o incluir más detalle de la arquitectura 
genética del rasgo en el modelo, que finalmente lo convierten en aproximaciones. 
Por esta razón, demuestra el uso de recursos computacionales como un enfoque 
practico para el análisis de modelos genéticos complejos (Cooper et al., 2002). En 
consecuencia, mientras estos supuestos son ampliamente utilizados existe gran 
interés en la eliminación de estas restricciones con el fin de considerar modelos 
cercanos a la realidad. 
 
De tal manera, que convierte a la simulación computacional en una alternativa 
para incorporar  supuestos como la presencia de alelos múltiples, pleiotropía, 
epistasis e interacción genotipo-ambiente, difíciles de considerar 
experimentalmente en campo pero que afectan la eficiencia en los procesos de 
mejora. 
 
Además, debido a los avances en la tecnología de la información con 
computadores de alta velocidad, su aplicación en el análisis de modelos genéticos 
se incrementa y es evidenciada (Podlich y Cooper, 1997; Podlich y Cooper, 1998); 
sobre todo con un número cada vez mayor de aplicaciones de la metodología de 
simulación en áreas como la genética de poblaciones y cuantitativa (Cooper et al., 
2002), genética evolutiva (Podlich y Cooper, 1998; Kauffman, 1993), estrategias 
de mejoramiento en plantas y animales (Podlich y Cooper, 1998; Abadie, 1994; 
Wang y Dieters, 2008; Fabrizius et al., 1996; Cooper y Podlich 1997), análisis de 
daptación de plantas (Wang y Dieters, 2008), y enseñanza de la genética (Podlich 
y Cooper, 1998) entre otros. 
 
Al respecto,  una búsqueda realizada por Cooper y colaboradores (2002) entre los 
años 1971 a 2000 en bases de datos de literatura CAB, BA y AGRICOLA 
(AGRICultural OnLine Access), sugiere una tendencia creciente en el uso de la 
metodología de simulación en las ciencias de plantas (Figura 1). Si bien es difícil 
interpretar la tendencia en el tiempo en estas bases de datos,  debido a que son 
una reciente innovación y no consideran artículos de fechas anteriores, es claro 
que la metodología de simulación empieza a ser usada ampliamente en 






Sin embargo, en los estudios de simulación computacional reportados en la 
literatura muchos de los software mencionados son desarrollados para 
aplicaciones especificas. Esto frecuentemente resulta en un nexo entre el modelo 
genético y el escenario experimental que se está investigando (Podlich y Cooper, 
1997). Como consecuencia de esto, a la fecha se dispone de suficiente software 
para realizar simulaciones; sin embargo, su aplicación es limitada debido a que 
están diseñados para resolver un problema especifico siendo inflexibles en su 
aplicación en otro tipo de investigaciones (Podlich y Cooper, 1998). Algunos 
aplicativos para simulación en genética y mejoramiento de plantas,  son Diallel 
(Gurgel, 2004), GENES (Gurgel, 2004) y GQMOL (Gurgel, 2004) entre otros. No 
obstante, se requiere de una plataforma más general que ofrezca flexibilidad en su 













Figura 1.Número de artículos publicados con la palabra simulación o genética*
(* representa todas las extensiones de la palabra genética), planta,
mejoramiento,  o mejoramiento de plantas en las bases de datos CAB (1984–




2.2.3 QU-GENE en mejoramiento de plantas.  Entre los distintos software 
disponibles en la actualidad para aplicar la metodología de simulación en 
programas de mejoramiento genético de plantas, se destaca la plataforma QU-
GENE (Quantitative Genetics) principalmente por las siguientes razones: 
a. Desarrollado por la Universidad de Queensland y grupos asociados, como 
respuesta a la necesidad de brindar una herramienta que pueda aplicarse a un 
amplio rango de cuestionamientos involucrados en el modelamiento de programas 
de mejoramiento de plantas (Podlich y Cooper,  1998). 
b. Se ha probado su validez con datos de mejoramiento registrados por más 
de 50 años provenientes del programa de mejoramiento de trigo de CIMMYT, 
considerado uno de los más grandes y exitosos en el mundo (Van Ginkel,  2003). 
c. Disponible libremente para enseñanza e investigación y con amplio 
respaldo científico tanto a nivel de creación como por aplicación en diversas 
investigaciones en mejoramiento genético de plantas. 
d. Creado para proveer una plataforma de simulación con un alto grado de 
flexibilidad para análisis cuantitativo de modelos genéticos en particular para la 
optimización de programas de mejoramiento de plantas.  
 
El objetivo del desarrollo de QU-GENE fue proveer la capacidad de simulación 
para el análisis de un amplio rango de modelos genéticos en un sistema genotipo-
ambiente. Aquí un modelo genético se define como una especificación de la 
arquitectura genética del carácter y cómo este es influenciado por los tipos de 
ambientes que conforman la población blanco de ambientes dentro del cual los 
genotipos se desarrollan.  Dentro de este sistema genotipo-ambiente la población 
de genotipos puede desarrollarse por sistemas naturales o por mejoramiento 
artificial por medio de estrategias de mejoramiento directas que representan 
sistemas agrícolas (Podlich y Cooper, 1997).  
 
A lo largo de la fase de desarrollo de QU-GENE hay especial énfasis en proveer 
flexibilidad en la definición de un amplio rango de modelos genéticos alternativos. 
Esta flexibilidad se considera prioritaria para cualquier programa de investigación 
interesado en temas que van desde la arquitectura molecular del carácter a la 
eficiencia de estrategias de mejoramiento aplicadas.  Siguiendo la definición de 
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sistema genotipo-ambiente el usuario pueden entonces por experimentos de 
simulación investigar propiedades del sistema, relacionados al mejoramiento de 
plantas (Podlich y Cooper, 1997). 
 
En consecuencia, la plataforma está constituida por dos componentes mayores  
que son:  el ingenio (conocido también como QUGENE) y el modulo de aplicación 
(para este caso específicamente QuLine). 
 
2.2.3.1 Modelo E(N:K) para el sistema genotipo-ambiente. La definición de 
un apropiado modelo genético para representar la arquitectura genética de un 
carácter cuantitativo para un sistema genotípico ambiente es un tema difícil.  
Por esto, la estructura del núcleo utilizado en QU-GENE para definir un modelo 
para sistema genotipo-ambiente combina las características determinísticas y 
estocásticas de ambas la estadística lineal y el modelo de paisaje adaptativo, y lo 
denomina el modelo E(N:K) (Podlich y Cooper, 1998). A continuación se presenta 
los aportes que constituyen su fundamentación. 
El mejoramiento de plantas incluye sistema adaptativos complejos como el 
fenotipo, el genoma y el sistema genotipo-ambiente. Estos sistemas han sido 
tradicionalmente representados mediante modelos que relacionan sus 
componentes de modo lineal (Podlich y Cooper, 1998), para lo cual es preciso 
despreciar efectos importantes que provienen de la interacción no-lineal de sus 
componentes, como son los efectos epistáticos y de interacción genotipo-
ambiente. De esta manera, en el estudio de estos sistemas, el empleo de redes 
constituye un importante avance (Cooper et al., 2002).  
 
Estos sistemas adaptativos complejos (Complex Adaptative System, CAS) son 
aquellos cuyas partes o componentes interactúan entre sí y con el ambiente, 
respondiendo para alcanzar una ventaja adaptativa máxima. Una propiedad 
dinámica interesante de las redes complejas interactivas es su capacidad de auto-
organización (self-organization) hacia un estado dinámico emergente que no se 
deriva de sus interacciones locales ni de enlaces constantes (Cornide, 2005). 
De esta manera, Wright (Podlich y Cooper, 1998) propone el concepto de un 
paisaje adaptativo como un modelo para describir el valor genético relativo de 
individuos para un sistema genotipo-ambiente. Aquí el paisaje adaptativo se 
considera una superficie de respuesta para el espacio genético que se define por 
el sistema genotipo-ambiente. Wright propuso representar el comportamiento 
relativo de las poblaciones de genotipos mediante la metáfora de un panorama. 
Como su propuesta se hizo en un contexto de estudios evolutivos lo llamó paisaje 
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adaptativo (fitness landscape). En su aplicación ulterior al campo del 
mejoramiento, más bien que representar el valor adaptativo, se emplea para 
representar el comportamiento genético relativo (Cornide, 2005). Para Wright el 
panorama es una representación tridimensional del espacio genético en el cual los 
individuos con mayor valor adaptativo alcanzan los valores más elevados, en tanto 
que las regiones bajas están ocupadas por individuos con bajo valor adaptativo 
(Cornide,2005). En cuanto a esto, una analogía comúnmente utilizada es el de una 
cadena de montañas, con picos representando regiones del espacio genético 
donde los genotipos tienen un alto valor genético y valles representado a aquellos 
con bajo valor genético. 
Más tarde, Kauffman y sus colaboradores (Podlich y Cooper, 1998) basándose en 
el concepto de paisaje adaptativo investigan la evolución de las poblaciones en 
paisajes con diferentes estructuras, que van desde un paisaje con un único pico a 
un paisaje muy rugoso con múltiples picos (Figura 2). La investigación se basa en 
la estructura del paisaje en términos del modelo NK, donde N representa el 
número de genes y K el número de genes que actúan epistáticamente. En un 
extremo, la familia de modelos N0 (a.) representa el modelo genético aditivo 
clásico con el supuesto de no epistasis; así este modelo genera un paisaje de un 
único pico. En el otro extremo (f.) K se puede configurar para N-1, permitiendo que 
todos los genes actúen epistáticamente unos sobre otros. Esta versión del modelo 
NK genera un paisaje adaptativo altamente rugoso. El coeficiente de K en el 
modelo NK puede ser manipulado para generar un continuo de paisajes que van 
desde el modelo aditivo N0 al modelo rugoso N(N-1). 
 
Veamos ejemplos del funcionamiento de este enfoque en el marco de la 
investigación o del mejoramiento. El modelo puramente aditivo, tradicionalmente 
usado en los estudios genéticos, supone K=0; por otro lado, donde 3 genes 
ejercen epistasis sobre otros dos, el modelo tendría N=3 y K=2. Usando este 
último modelo es posible alterar K y observar la deformidad causada en el 
panorama resultante. A medida que K aumenta, mayor interconectividad hay entre 
los caracteres o genes considerados y el panorama se hace más rugoso, con 
mayor número de picos (Cornide,2005). 
 
A diferencia del primer caso en el que una sola montaña o pico aparece y 
corresponde indiscutiblemente al más alto valor adaptativo, en el otro caso, se 
obtendrá un panorama muy rugoso o accidentado, por lo tanto, podrán 
encontrarse varias soluciones. A medida que K se acerca a su valor máximo (K= 
N-1), donde cada gen influye sobre todos los demás, el panorama resultante se 

































Por otra parte, en un panorama adaptativo aleatorio el mayor pico es muy poco 
probable y el mejoramiento u optimización del sistema representado es lento o 
imposible. En dichos casos hay que favorecer niveles medios o bajos para 
encontrar soluciones. Por otra parte, en panoramas con una rugosidad moderada, 
los picos más elevados tienen mayor posibilidad de aumentar que los que 
aparecen en niveles bajos en el sistema original. En el caso que nos ocupa, estas 
variaciones pueden indicar al Fitomejorador la estrategia más apropiada o las 
combinaciones alélicas más prometedoras para la Selección Asistida por 
Marcadores – MAS (Cornide,2005). 
 
Figura 2.Representación del paisaje adaptativo de un único pico (a.) a un paisaje
muy rugoso con múltiples picos (f.) 
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Continuando con las discusiones de Kauffman (1993), la complejidad de cada 
sistema genotipo-ambiente puede ser cuantificado en relación a la rugosidad del 
paisaje adaptativo que estos generan.  Por ejemplo, E(N:K) = 1(N:0) representa un 
único pico de adaptación en el modelo de paisaje adaptativo. La inclusión de 
interacciones genotipo-ambiente y componentes epistáticos generan paisajes 
adaptativos más complejos con múltiples picos, es decir, más rugosos (Podlich y 
Cooper, 1998). 
 
En consecuencia, Kauffman utiliza el modelo de paisaje adaptativo (fitness 
landscape) en estudios de simulación computacional enfocados al impacto de la 
epistasis sobre la capacidad de las poblaciones para evolucionar de menor a 
mayor nivel de adaptación bajo las influencias de la selección natural  (Podlich y 
Cooper,  1998).  
 
De esta manera, aplica este concepto a la caracterización de la relación genotipo-
fenotipo empleando el modelo NK. Para Kauffman el espacio genético se 
compone de genotipos organizados según el número de alelos compartidos entre 
sí. Cada genotipo ocupa un nodo o punto de intersección de la red definida dentro 
del espacio genético N-dimensional. Así el resultado de un proceso de selección 
sobre la población original de genotipos puede observarse mediante la creación de 
la nueva población de nodos resultantes, dentro del espacio genético N-
dimensional (Cornide,2005).   
 
Estos conceptos de paisaje adaptativo para representar las características 
fundamentales de un sistema genotipo-ambiente y la evolución de la población a 
través de la selección natural, como búsqueda de valores adaptativos altos 
(representado por un pico) se convierte en una base solida para el análisis de 
procesos evolutivos y, el mejoramiento genético de caracteres en plantas y 
animales. Las ecuaciones de predicción actualmente utilizadas en el mejoramiento 
de plantas asumen que la población empieza a mejorarse en un paisaje adaptativo 
N0, o que este es al menos una aproximación satisfactoria (Cooper y Podlich, 
1997). La presencia de altos niveles de epistasis en los caracteres que consideran 
los programas de mejoramiento sugiere que la actual teoría de predicción es 
inadecuada.  
 
Por esta razón, Cooper y Hammer (1996) discuten el uso del modelo de paisaje 
adaptativo como un marco de trabajo para la investigación en adaptación de 
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plantas y mejoramiento de cultivos en un contexto agrícola (Cooper y 
Podlich,1997).  
 
A consecuencia de que este modelo NK generalmente se desarrolla en un 
ambiente fijo, cuando se considera una población blanco de ambientes es 
necesario también tener en cuenta una familia diferente de modelos NK para los 
diferentes tipos de ambientes. Aquí, una población blanco de ambientes está 
considerando diferentes tipos de ambientes donde las interacciones genotipo por 
ambiente ocurren (Podlich y Cooper, 1998). 
 
Por consiguiente, para adaptar el modelo a este tratamiento más general del 
sistema genotipo-ambiente, se introduce la notación E(N:K) para las familias de 
modelos genéticos (Podlich Cooper y Podlich, 1997). Aquí E es el numero de los 
tipos de ambientes y la inclusión del modelo NK en paréntesis indica que 
diferentes modelos NK son anidados dentro de los diferentes tipos de ambientes. 
En este modelo un tipo de ambiente corresponde a un modelo NK específico. Por 
lo tanto, se encuentra no solo un paisaje adaptativo rugoso sino uno que se 
deforma o cambia de forma cuando el componente ambiental del sistema cambia 
(Podlich y Cooper, 1998).  
 
De tal manera que en el modelo E(N:K),  E es el número de diferentes tipos de 
ambientes en el sistema genotipo-ambiente. El numero de diferentes tipos de 
ambientes y sus frecuencias de ocurrencia definen una población blanco de 
ambientes (target population of environments, TPE). N es el número total de genes 
involucrados en la red genómica controlando la expresión del carácter y K indica el 
nivel de epistasis en el sistema genotipo ambiente (Podlich y Cooper,  1998). La 
epistasis es definida como: 
∑  (Ecuación 1) 
 
Donde E es como se definió anteriormente,  es la frecuencia de ocurrencia 
(expresada como una proporción) del tipo de ambiente | en el TPE,  y  indica el 
nivel de epistasis en el tipo de ambiente |.  Siguiendo la definición de K del modelo 
NK de Kauffman (1989, 1993),   es el número promedio de genes que afecta 
epistaticamente la contribución adaptativa (fitness) de cada gen para el ambiente |.  
Así,  K en el modelo E(N:K) es el nivel promedio ponderado de epistasis en el 
sistema genotipo-ambiente.   se define como el número de genes expresados en 
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el ambiente i,  mientras  es el numero de distintos genes en el sistema  genotipo-
ambiente total. Así, la notación E(N:K) indica que diferentes modelos genéticos 
:  pueden ser anidados dentro de los diferentes tipos de ambientes que 
conforman el TPE. En consecuencia, el modelo E(N:K) es una generalización del 
modelo NK desarrollado por Kauffman (1989, 1993), donde en términos de 
numerales se denota como el modelo E(N:K) con dos puntos entre N y K para 
diferenciarlo del modelo de Kauffman que se representa como NK. Además, 
incluye el término E, esta forma del modelo NK como se menciona puede 
incorporar la  influencia de las interacciones genotipo-ambiente (Podlich y Cooper, 
1998). 
 
Así, QU-GENE se fundamenta en el modelo E(N:K) que considera el paisaje 
adaptativo de Wright (Podlich y Cooper, 1998), los aportes de Kauffman con la 
utilización del paisaje adaptativo en estudios de simulación computacional (Podlich 
y Cooper, 1998) y el uso del modelo de paisaje adaptativo en un contexto agrícola 
(Cooper y Hammer, 1996).  En efecto, el modelo E(N:K) provee flexibilidad para la 
clasificación e investigación de un amplio rango de modelos genéticos. En otras 
palabras, la especificación de un ambiente blanco sin epistasis representado por 
E(N:K) = 1(N:0), da la familia de los clásicos modelos de genética cuantitativa 
aditiva. Por otro parte, con E>1, las interacciones genotipo-ambiente pueden ser 
explícitamente introducida en el sistema genotipo-ambiente y múltiples ambientes 
blanco pueden ser incorporados en el TPE. Así como con K>0, la epistasis puede 
ser explícitamente incorporada en el modelo genético.  
 
De esta manera,  Podlich y Cooper (1997) encuentran un modelo genético 
cuantitativo que permite comprender la variación genética que se observa en los 
sistemas genotipo-ambiente y además predecir la respuesta a la selección. Desde 
la perspectiva de mejoramiento aplicada a plantas y animales, el objetivo es lograr 
un marco más preciso para predecir el progreso genético a partir de diferentes 
estrategias de mejoramiento aplicadas en sistemas genotipo-ambiente agrícola. 
Kauffman (1993) argumenta que no hay una teoría para predecir el flujo de 
poblaciones en un paisaje adaptativo rugoso. Sin embargo, para mejorar la  
predicción de respuesta a la selección en el mejoramiento de plantas, se necesita 
al menos una apreciación de los cambios de los sucesos en las actuales 
estrategias de mejoramiento en un contexto del sistema genotipo-ambiente 
blanco. 
 
En la actualidad, las herramientas moleculares están permitiendo mejorar la 
habilidad para investigar en detalle la arquitectura de los caracteres. Este es el 
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momento donde los esfuerzos colectivos alrededor del mundo están cambiando 
rápidamente el entendimiento del sistema genotipo-ambiente (Podlich y Cooper, 
1997). No obstante, muchas de estas investigaciones aun no tienen impacto en el 
marco de la genética cuantitativa tradicional que se utiliza en el mejoramiento de 
plantas. Por esto, en un intento de evaluar las implicaciones de la esfera completa 
de la investigación de modelos genéticos en el mejoramiento de plantas, la 
capacidad de simulación proporcionada por QU-GENE se posiciona como una 
herramienta para asistir en la evaluación de la teoría y la interpretación de 
resultados experimentales. 
 
Además, la plataforma de simulación QU-GENE (Podlich y Cooper, 1998) 
posibilita la implementación práctica del concepto de panorama adaptivo para las 
estrategias de mejora más empleadas, considerando genes mendelianos y locus 
de carácter cuantitativo (Quantitative trait loci –QTL) (Cornide, 2005). Además, 
permitiendo que a través de la manipulación de los factores E, N y K, diferentes 
familias de modelos genéticos que van desde simples a complejos puedan ser 
generados por el ingenio (QUGENE) para su posterior investigación dentro del 
modulo de aplicación.  
 
De esta manera, las variables pueden ser manipuladas para generar sistemas 
genotipo-ambiente de diversa complejidad.  Para un sistema de dos alelos, la 
acción génica y el valor genético del genotipo en cada locus se especifica por el 
uso de la media o promedio (m), el efecto aditivo (a) y el de dominancia (d), 
utilizando la generación homocigota ( → ) como la población referencia.  
En consecuencia, cuando un usuario suficiente información sobre la arquitectura 
genética del carácter, la acción génica asociada con la variación de un carácter, y 
la influencia de las condiciones ambientales en la expresión del gen, relevantes 
modelos E(N:K) pueden ser especificados. En la actualidad, esta información llega 
a estar disponible a partir de investigaciones que involucran métodos moleculares 
(mapas de ligamiento que involucran marcadores moleculares, QTL, entre otros) y 
clásicos para el análisis de caracteres cuantitativos.  
 
2.2.3.2 Modulo de aplicación.  QuLine es el modulo de aplicación estratégico 
de QU-GENE que se desarrolla para simular programas de mejoramiento en trigo 
en CIMMYT (Wang y Dieters, 2011). Por eso, representa las estrategias de 
mejoramiento comúnmente utilizadas en el mejoramiento de cultivos autógamos 
tales como selección masal, genealógico o pedigrí, poblacional o bulk, 
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retrocruzamiento, top cross, doble haploide, selección asistida por marcadores y 
cualquier combinación o modificación de estos métodos (Wang y Dieters, 2008). 
En consecuencia, por medio de QuLine diferentes experimentos de simulación 
pueden ser diseñados para comparar la efectividad de las diferentes estrategias 
de selección comúnmente utilizadas o sus modificaciones (Podlich y Cooper, 
1998). 
 
Su utilidad se comprueba en la comparación de dos diferentes estrategias de 
selección en programas de mejoramiento de CIMMYT (Wang et al., 2003), estudio 
de los efectos en selección de dominancia y epistasis en la respuesta a la 
selección (Wang et al., 2004), predicción del rendimiento de cruzamientos usando 
información génica conocida en calidad de trigo (Wang et al., 2005), y optimización 
de selección asistida por marcadores (Wang et al., 2007).  
 
Por último, el modulo de simulación fue desarrollado de tal manera que los  
componentes claves del proceso de mejoramiento en campo se mantengan. Esto 
es importante en primer lugar por la integridad de la simulación,  como también 
para permitir que el mejorador tenga confianza en el valor del proceso de 





3.1 MATERIALES Y MÉTODOS 
Para realizar la caracterización básica de la estructura y operación de la 
plataforma de simulación computacional QU-GENE, se recopila diferente 
documentación como manuales de usuario, artículos científicos y literatura 
relacionada. Esto se logra mediante búsquedas en bases de datos utilizando 
sistemas de recuperación de información tales como Entrez de NCBI, motores de 
búsqueda y metabuscadores del sistema nacional de bibliotecas de la Universidad 
Nacional de Colombia; en este último, dando prioridad a investigaciones 
realizadas a nivel de posgrado. Así mismo, con el apoyo y orientación del recurso 
humano altamente calificado pertenecientes a la Universidad Nacional de 
Colombia sede Palmira. 
 
Por otra parte, con el fin de ilustrar a los Fitomejoradores las potencialidades de la 
simulación a través de la plataforma de QU-GENE se simulan dos estrategias de 
mejoramiento de plantas y se presenta los resultados obtenidos. Para tal fin, se 
requieren dos programas: el ingenio de QU-GENE y el modulo de aplicación 
estratégico QuLine. Además, dos archivos de entrada con información sobre: el 
componente ambiental y genotípico (*.qug) y los detalles de la estrategia de 
mejoramiento a simular (*.qmp). 
 
3.1.1 Diseño Experimental. Para la simulación se requiere tres archivos: (1) 
información sobre el modelo definido para el sistema genotipo-ambiente (*.ges), 
(2) la población referencia (*.pop), estos dos archivos se generan después de 
ejecutar el ingenio, y finalmente, (3) los detalles correspondientes a la estrategia 
de mejoramiento (*.qmp). En consecuencia, el último archivo (*.qmp), contiene la 




3.1.1.1 Sistema genotipo-ambiente. Esta es la información de entrada al 
ingenio de QU-GENE y, contiene el componente ambiental y genético. El 
componente ambiental incluye los diferentes tipos de ambientes que generalmente 
se considera en un programa de mejoramiento y sus frecuencias de ocurrencia. 
Cada tipo de ambiente tendrá su acción génica e interacción génica, que 
proporciona la clave para definir las interacciones genotipo-ambiente. Por otra 
parte, el componente genético comprende los caracteres a mejorar, la 
heredabilidad en sentido amplio basada en observaciones individuales para cada 
carácter o la varianza ambiental en sí misma, los genes que afectan el carácter y 
sus efectos sobre el fenotipo en diferentes tipos de ambientes; así como la acción 
génica intra-locus e inter-loci.  
 
Con el fin de definir un modelos para un sistema genoitpo-ambiente más realista 
por medio de la simulación computacional se considera la siguiente información de 
entrada: 
a. Tres tipos de ambientes designados como tipo de ambiente 1 (TA1), tipo de 
ambiente 2 (TA2) y tipo de ambiente 3 (TA3). Por ejemplo, el programa de 
mejoramiento de trigo en CIMMYT involucra tres localidades. A partir de cada se 
proporciona información sobre la geo-referenciación, altura (msn) y precipitación, 
entre otros. Su relevancia práctica en los programas de mejoramiento es que se 
caracterizan por tener condiciones ambientales muy distintas que corresponden a 
condiciones: áridas pero irrigadas, con altas precipitaciones para la evaluación de 
enfermedades y el último, principalmente para el incremento de semilla a pequeña 
escala (Wang et al., 2003).   
 
b. Las frecuencias de ocurrencia para los tres tipos de ambientes en la 
simulación se define como 1, 0 y 0 respectivamente, esto debido a que 
generalmente las condiciones ambientales en una localidad favorecen las pruebas 
de rendimiento. 
 
c. Diez caracteres, sin embargo se reporta únicamente los resultados 
obtenidos de un carácter específicamente del rendimiento. Lo anterior por ser un 
carácter cuantitativo de gran importancia en muchos programas de mejoramiento 
genético de plantas. Además, se fija un valor de heredabilidad en sentido amplio 
de 0.1 como se estima (Wang et al., 2003). 
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d. Dos niveles de número de genes controlando el carácter: 20 y 40 (Wang et 
al., 2003). 
e. Dos niveles de epistasis: ausencia y presencia (Wang et al., 2004). 
 
3.1.1.2 Estrategia de mejoramiento. Esta es la información de entrada al 
modulo de aplicación QuLine y contiene los detalles sobre cruzamientos, la 
propagación de semilla, actividades de selección, es decir, el diseño experimental 
en un ciclo completo de mejoramiento.  
 
Para trabajar sobre el modulo de aplicación QuLine se utilizan dos estrategias de 
mejoramiento comúnmente empleadas en cultivos autógamos: pedigrí y bulk o 
poblacional (Wang et al., 2003)  
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4. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
4.1 ESTRUCTURA Y OPERACIÓN DE LA PLATAFORMA DE SIMULACIÓN 
QU-GENE.  
La plataforma de simulación QU-GENE (Quantitative-GENEtics) se desarrolla 
como un simulador general para programas de mejoramiento en plantas con un 
alto grado de flexibilidad. En consecuencia, QU-GENE es una plataforma para el 
análisis cuantitativo y simulación de una amplia variedad de estrategias de 
mejoramiento considerando diversos modelos genéticos.  
 
QU-GENE es propiedad de la Universidad de Queensland y sus grupos asociados, 
sin embargo, sus componentes están disponibles gratuitamente para ser utilizados 
principalmente para enseñanza e investigación. El diseño de QU-GENE, fue 
financiado por el Programa Cambio de generación (Generation Challenge 
Program), Fundación Gates (Gates Foundation), Universidad de Queensland 
(UQ), CSIRO y Academia China de Ciencias Agrícola (Academy of Agricultural 
Sciences- CAAS). 
 
El ambiente de simulación consiste de dos mayores componentes: (1) el ingenio   
que define el modelo genético para el sistema genotipo-ambiente, y (2) el modulo 
de aplicación que realiza el experimento de simulación computacional, es decir, 
investiga, analiza o manipula la población dentro del sistema genotipo-ambiente 
definido.  
 
La implementación del modelo E(N:K) a través de estos dos componentes de QU-
GENE se representa esquemáticamente en la Figura 3. Aquí el ingenio especifica 
ambos el pool de germoplasma y una población blanco de ambientes. El merito 
genético relativo de los genotipos en el pool de germoplasma se representa en 
este ejemplo por una distribución normal. Sin embargo, esta forma de distribución 
cambiará en relación al modelo genético que se especifique. A continuación, la 
población blanco de ambientes se representa por una mezcla de 5 tipos de 







































Así basados en la información de entrada suministrada por el usuario, el ingenio  
define la población blanco de ambientes y la población referencia (pool de 
germoplasma) para un modelo dado E(N:K), donde a partir de la población 
referencia estima las varianzas genéticas y ambientales. Para un sistema basado 
en plantas, la población referencia puede considerarse como una gran bolsa de 
semillas usadas para obtener estimaciones de varianza ambiental y frecuencias 
génicas.  
 




En seguida, el modulo de aplicación lleva a cabo el experimento de simulación. 
Este procede por el muestreo de individuos de la población base, evaluando estos 
o sus progenies en una muestra de ambientes tomado de la población blanco de 
ambientes. Después basado en estos resultados, los individuos se categorizan por 
su merito (rendimiento fenotípico en la población blanco de ambientes) para 
identificar los grupos que se seleccionan y descartan. Con el grupo de individuos 
seleccionados se realizan cruzamientos para proporcionar la nueva población 
base para el siguiente ciclo de selección, este proceso continúa las veces que el 
usuario defina. A lo largo del proceso, el progreso genético logrado por la 
estrategia de mejoramiento puede ser monitoreado gráficamente y los resultados 
de la simulación almacenados para su posterior análisis. Para un escenario de 
mejoramiento en plantas, el modulo de aplicación representa la operación básica 
de un programa de mejoramiento.  Por consiguiente, el experimento de simulación 
se diseña e implementa en el modulo de aplicación (QuLine) que interactúa con la 
información definida por el ingenio.  
 
Esta plataforma de simulación se encuentra disponible a través de la página web 
de la Universidad de Queensland (http://www.uq.edu.au/lcafs/qugene/) junto con 
sus actualizaciones e información relacionada. El programa se puede descargan 
para ejecutarse bajo el sistema operativo Windows, siendo más extensivamente 
probado bajo Windows XP pero también para Windows 7.  
 
Para llevar a cabo un experimento de simulación en la plataforma QU-GENE se 
requiere básicamente cumplir tres pasos: 
1. Especificar el sistema genotipo-ambiente 
2. Especificar el esquema de cruzamiento y selección (programa de 
mejoramiento) 
3. Simular la estrategia de mejoramiento con el sistema genotipo-ambiente y 
población definida por el ingenio (QUGENE)  
Así mismo, para correr un experimento de simulación se necesitan los siguientes 
materiales: 
a. Dos programas disponibles en dos alternativas: la primera, constituida por 
una interfaz gráfica (QuGeneUI) que contiene tanto el ingenio como el modulo de 
aplicación QuLine o la segunda, recomendada para usuarios avanzados, dos 




b. Dos archivos de entrada: el primero constituye la información de entrada al 
ingenio que comprende los datos ambientales y genotípicos; el segundo 
comprende el detalle de la estrategia de mejoramiento que será utilizada por el 
modulo de aplicación para llevar a cabo el experimento de simulación. 
 
4.1.1 Ingenio de QU-GENE. Considerando que el marco central en QU-GENE es 
el modelo E(N:K), para la definición de un modelo genético para cualquier sistema 
genotipo-ambiente se requiere la especificación tanto de la arquitectura genética 
de la población de genotipos (pool de germoplasma) que corresponde a los 
componentes NK del modelo, como la población blanco de ambientes que 
corresponde al componente E. Se debe recordar que el modelo genético se define 
como una especificación de la arquitectura genética del carácter y cómo este es 
influenciado por los tipos de ambientes que conforman la población blanco de 
ambientes (TPE). 
Como se menciona, este modelo E(N:K) propuesto en QU-GENE es una 
generalización práctica del modelo NK desarrollado y discutido por Kauffman 
(1993). Este considera una serie de modelos NK para un conjunto de ambientes 
que definen la población blanco de ambientes en el sistema genotipo-ambiente. 
Además, este modelo E(N:K) se utiliza para vincular el extenso trabajo sobre la 
interacción genotipo-ambiente de mejora en plantas junto con la epistasis de la 
genética evolutiva. Así mismo, constituye el marco central para la generación de 
modelos genéticos dentro del ingenio de QU-GENE.  
En resumen, básicamente la información sobre un sistema genotipo-ambiente 
considera: 
a. Componente genético: la arquitectura genética de la población de genotipos 
que pueden existir dentro del pool de germoplasma. 
b. Componente ambiental: los ambientes que pueden conformar una 
población blanco de ambientes, en los cuales la población de genotipos existe y se 
desarrolla o se mejora artificialmente. 
Por consiguiente, el usuario suministra la información sobre el componente 
genotípico y ambiental necesario para definir el sistema genotipo-ambiente. A 
partir de esta información, el ingenio genera una población referencia y el modelo 
para el sistema genotipo-ambiente (Genotype and environment system-GE) 
considerando una población blanco de ambientes. Así, el sistema GE soporta el 
modelo genético y ambiental clave para el experimento de simulación. La figura 4 
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Posteriormente, esta información se analiza por medio del modulo de aplicación y 
de esta manera, el experimento de simulación se lleva a cabo. Así, cualquier 
















Fuente: Adaptado de Podlich y Cooper, 1998. 
 
 
A continuación, se describe brevemente la información que contiene el archivo de 
entrada para el ingenio de QU-GENE que se detalla en el anexo A (Podlich y 
Cooper, 1997; Wang y Dieters, 2011): 
4.1.1.1 Información general sobre un sistema genotipo-ambiente (GE). 
Incluye el número de modelo, número de genes, número de ambientes, número de 
caracteres y la especificación de nombres (tipos de ambiente,  caracteres,  genes 
alelos,  red epistática,  mapeamiento genotipo a fenotipo,  y poblaciones). 
4.1.1.2 Datos ambientales. El componente ambiental corresponde a E en el 
modelo E(N:K) y consiste de la siguiente información.  
 Numero de tipos de ambiente: El sistema ambiente define una población 
blanco de ambiente (Target Population Environment-TPE) que consiste en un 
Figura 4. Visión esquemática de la operación del ingenio 
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conjunto de distintos y relativamente homogéneos tipos de ambientes, cada uno 
con una frecuencia de ocurrencia.  El rendimiento de los genotipos definidos en 
relación al TPE es una combinación ponderada de su rendimiento en cada uno de 
los tipos de ambientes. Las ponderaciones son las frecuencias de ocurrencia de 
cada tipo de ambiente definidas por el usuario. La especificación de las diferentes 
formas de acción génica en el componente NK del modelo distingue los tipos de 
ambientes. 
 Frecuencia de cada tipo de ambiente: esta opción especifica la frecuencia 
de los tipos de ambientes dentro del modelo, es decir, el tipo de ambiente que 
existe dentro de la población blanco de ambientes (Target Population 
Environment-TPE). La frecuencia de ocurrencia que se especifica por el usuario 
debe satisfacer las siguientes propiedades: 
 0        1 para  1,2, … ,       y 
 ∑ 1 (Ecuación 2) 
Donde,  es la frecuencia del tipo de ambiente i y  es el número de tipos de 
ambientes en el TPE. 
 
El modulo computa la heredabilidad en termino del TPE teórico. Para calcular 
estos valores, los efectos genéticos (m,a,d) de cada locus son redefinidos para el 
TPE. Esto se logra mediante la adopción de una media ponderada de los efectos 
de cada tipo de ambiente. Esto produce un conjunto de parámetros genéticos (mT, 
aT, dT) para un rendimiento promedio dentro del TPE.   
  
4.1.1.3 Valor fenotípico de un genotipo y promedio de familia. Para efectos 
de la simulación, el valor genotípico de un genotipo se calcula de la definición de 
acción génica en el sistema genotipo-ambiente. Sin embargo, los Fitomejoradores 
seleccionan basados en el valor fenotípico en el campo.  Por esto, el valor 
fenotípico de un genotipo en un ambiente especifico, necesita ser definido de su 
valor genotípico y algunos errores ambientales asociados. Sí hay n repeticiones 
para una familia y el tamaño de la repetición es m, entonces habrá nxm plantas 
individuales (genotipos). El valor genotípico   1, … ; 1, …  puede 
definirse del sistema genotipo-ambiente y el valor fenotípico  puede ser 
calculado del modelo estadístico lineal: 
  (Ecuación 3) 
47 
 
Donde,   es el error entre-repeticiones para la repetición i. es el error dentro-
repeticiones para el genotipo j en la repetición i y, ambos  y se asumen con 
distribución normal.   
 
La varianza ambiental   de   se calcula de la definición de heredabilidad en 
sentido amplio (suministrada por el usuario). 
      (Ecuación 4) 
Donde, la varianza genética   se estima de los valores genotípicos de individuos 
en la población inicial. 
 
Como se menciona a partir de la heredabilidad, QU-GENE estima la varianza 
ambiental (  ) basado siempre en la población referencia de la siguiente forma: 


  (Ecuación 5) 
Una vez se estima la varianza del error, esta se usa a través de la simulación para 
todas las generaciones sin cambio. Por otra parte, la varianza genética cambia 
generación a generación; por eso, la heredabilidad de la población también varia 
con los cambios en la varianza genética dentro de la población. 
 
En un experimento de simulación, la varianza de  se fija como una proporción 
de  , por ejemplo la    donde el valor de r se basa en datos de campo o 
experiencia. De esta manera, en algunos ambientes, r puede ser 1.5 o 2; en otros, 
1 o aún más bajo. Esta proporción afectará la eficiencia de selección entre 
repeticiones (familias). Así, valores de r más bajos significan una eficiencia de 
selección más alta entre repeticiones y valores de r más altos significan una 
eficiencia de selección más baja.  Una vez el valor genotípico de un genotipo ha 
sido definido, un efecto aleatorio para el error entre-repeticiones de la distribución 
N(0, ) y un efecto aleatorio para el error dentro de repeticiones de la distribución 




De esta manera, la media de la familia también se calculada de . QuLine 
entonces selecciona dentro de familias usando el promedio fenotípico de plantas 
mientras que para la selección entre familias el promedio fenotípico de las familias. 
 
Los datos del carácter permitirán a QuLine definir el valor fenotípico a partir del 
valor genotípico. Por esto, la principal información del carácter requerida por el 
ingenio es el efecto ambiental sobre el carácter (varianza dentro-repeticiones y 
varianza entre-repeticiones) en cada tipo de ambiente. Para esto, sea la varianza 
ambiental o la heredabilidad en sentido amplio basada en observaciones 
individuales se especifica por el usuario. 
 
4.1.1.4 Información génica. Es la más fundamental y complicada parte de la 
definición de un sistema genotipo-ambiente.  Esta se utiliza para generar 
progenies de genotipos de cualquier tipo de cruzamiento o propagación,  y para 
definir el valor genotípico de cualquier genotipo para cada carácter. Básicamente  
consiste de la localización de los genes en los cromosomas, el número de 
caracteres afectados por cada gen, los efectos genéticos en cada tipo de ambiente 
definido,  etc.  Así mismo, la acción génica intra-locus e inter-loci es considerada 
en esta sesión.  
 
De tal manera que la acción génica intra-locus o intra-génica se define en el 
ingenio en términos de los parámetros genéticos m, a y d. Donde m es el punto 
medio, a es el efecto aditivo y d es el efecto de dominancia. A partir de estos 
parámetros de referencia que se especifican por el usuario se definen los valores 











Cuadro 1.  Valores de los tres genotipos en un locus definido en termino de los 




Por otra parte, el ingenio tiene la capacidad de definir la acción génica inter-loci o 
inter-génica dentro del modelo genético que puede incluir:  
 Epistasis, para esto se especifica información sobre tipo de epistasis 
(digénica o trigénica),  número de grupos epistáticos, genes que son epistáticos y 
los valores genotípicos. 
 Ligamiento, puede ser incorporado en cualquier modelo donde se define el 
numero de cromosomas, el número y cuales loci están en cada uno de los 
cromosomas, la frecuencia de recombinación entre loci en cada uno de los 
cromosomas.  
Al respecto de esto, la frecuencia de recombinación es la probabilidad de un 
evento de cruzamiento ocurrido durante la gametogénesis. Así, especifica la 
frecuencia de recombinación de loci adyacentes. La definición de la frecuencia de 
recombinación debe oscilar entre los valores de 0 a 0,5. Cuando se especifica una 
frecuencia de recombinación mayor que 0,5 esta indica el inicio de un nuevo 
cromosoma. Para la comodidad de los usuarios el inicio de un nuevo cromosoma 
debe identificarse por enteros (ejemplo 1 indica el inicio del primer cromosoma, 2 
indica el inicio del segundo cromosoma, etc.). Por otra parte, frecuencias de 
recombinación pequeñas representan un fuerte ligamiento. Mientras que sí los loci 
son independientes (sin ligamiento) la frecuencia de recombinación se fija en 0.5.  
 Pleiotropía: la pleiotropía se define en el ingenio asignando una frecuencia 
de recombinación de 0 entre dos loci adyacentes, cada valor contribuye a un 
atributo genético diferente. 
 Interacción genotipo por ambiente: la inclusión de interacciones genotipo 
por ambiente en los modelos para el sistema genotipo-ambiente que se generan 
dentro del ingenio, se hacen en términos del modelos E(N:K). Dentro de este 
modelo diferentes formas de acción génica ocurren en los loci que influencian la 
expresión de caracteres específicos.  
4.1.1.5 Información de la población. Con respecto a la población la 
información más importante es la combinación alélica para cada individuo. Esta se 
puede definir de dos manera, en la primera, se especifica la frecuencia génica en 
la población; con lo que el ingenio genera un número específico de genotipos 
basado en la frecuencia génica y en la segunda, se especifica el genotipo de cada 




En cuanto a esto, la constitución genética de una población de individuos puede 
ser descrita por el porcentaje o proporción de individuos que pertenecen a cada 
clase genotípica (AA, Aa, aa); siendo conocidas como frecuencias genotípicas. Sin 
embargo, la genética de poblaciones se interesa no solo por la constitución 
genética de los individuos sino también por la transmisión de genes de una 
generación a la siguiente. Por esto, es importante la proporción de diferentes 
alelos en cada locus siendo conocida como frecuencia génica. A cada gen en el 
modelo del ingenio se le asigna una frecuencia génica por parte del usuario, 
creando una población de genotipos con la correspondiente frecuencia genotípica.  
Además, indica la frecuencia génica para el alelo favorable (p) en la población 
base y se define como proporciones que oscilan entre 0 y 1. La relación entre 
frecuencia génica y frecuencia genotípica para la población basada en sistemas 
reproductivos, población autógama y alógama se muestran en el cuadro 2.  
 
Sistema de reproducción Genes Genotipos 
 A a AA Aa Aa
Alógama p q p2 2pq q2 
Autógama p q p 0 Q 
Fuente: Podlich y Cooper, 1997. 
Cuadro 2. Frecuencia de genes y genotipos en la población base generada por el 
ingenio para sistemas de reproducción por auto-polinización y polinización 
cruzada. 
 
Cada individuo tiene una probabilidad, que corresponde a la frecuencia génica 
definida, de ser asignado a una clase genotípica en particular  (AA, Aa, aa). Por 
otro lado, una frecuencia génica de 0 indica que no hay individuos que posean el 
alelo favorable en la población. No obstante, una frecuencia de 1 indica que todos 
los individuos tienen el alelo favorable.  A partir de esta población denominada 
población referencia, el ingenio estima la varianza del error (errores ambientales). 
4.1.1.6 Información diagnóstica. Información de juicio sobre el sistema 
genotipo-ambiente y la población.   
4.1.2 Modulo de aplicación. El principal modulo de aplicación de la plataforma es 
QuLine,  el cual se desarrolla para simular estrategias de mejoramiento en cultivos 
autógamos y se valida con datos provenientes del programa de mejoramiento de 
trigo del CIMMYT. Para el experimento de simulación en el modulo de aplicación 
se debe construir un archivo (*.qmp) que contenga los detalles sobre la estrategia 
de mejoramiento a simular. De esta manera, QuLine utiliza una combinación 
51 
 
consistente de tres archivos (*.ges, *.pop y *.qmp) para realizar la simulación 
computacional. A continuación se nombra la información que contiene el archivo 
de entrada (*.qmp) a QuLine que se detalla en el anexo A: 
4.1.2.1 Información general para un experimento de simulación. 
Básicamente el archivo de entrada (*.qmp) incluye:  número de estrategias, 
número de repeticiones, numero de ciclos, número de cruzamientos, indicador 
para la actualización del bloque de cruzamiento, indicador para información de 
salida del sistema genotipo-ambiente, indicador de información de salida de 
población, indicador de información de salida sobre la historia de selección, 
indicador de información de salida para distancia Rogers, indicador de información 
de salida para correlaciones, indicador de información de salida para componentes 
de varianza genética, padres para todos los cruzamientos, Indicador de 
información de salida para cruzamiento aleatorio en la población final seleccionada  
y tamaño de población de la población apareada aleatoriamente. 
4.1.2.2 Definición de cada estrategia de mejoramiento a ser simulada. Varías 
estrategias de mejoramiento pueden ser definidas simultáneamente en un archivo 
de entrada *.qmp (Anexo A). El módulo QuLine entonces realiza los mismos 
cruzamientos para todas las estrategias definidas en el primer ciclo de 
mejoramiento.  Por lo tanto, todas las estrategias comienzan desde el mismo 
punto, mismo bloque de cruzamiento, los mismos cruzamientos y el mismo 
sistema genotipo-ambiente.  
4.1.3 Etapas en un experimento de simulación en QuLine.  
La información general sobre el proceso para aplicar QuLine se ilustra de manera 
resumida en el cuadro 3, así como en el anexo A se presentan los detalles 
necesarios para utilizar la plataforma de simulación QU-GENE. 
1. Construir el archivo de entrada para el ingenio: este contiene la información 
sobre el componente ambiente y genotípico necesario para definir el modelo para  
el sistema GE y la población referencia de genotipos.  
2. Construir un archivo con extensión *.qmp: este contiene los detalles sobre 
cruzamientos, proporciones de selección, es decir, las especificaciones de la 
estrategia de mejoramiento. 
3. Generar el modelo para el sistema GE y la población referencia (*.ges y *.pop) 
por medio del ingenio de QU-GENE. 
4. Simular las estrategias de mejoramieto por medio de QuLine. Para la ejecución 











































Fuente: adaptado de Podlich y Cooper, 1998. 
 
 
Archivo de entrada para QUGENE: contiene los 
parámetros necesarios para crear el sistema GE y la 
población inicial de germoplasma 
Sistema genotipo ambiente (*.GES): contiene la 
información del sistema genotipo-ambiente 
Modulo de entrada (*.mio): contiene los tres tipos de 
archivo de entrada para el modulo de aplicación 
QuLine. 
 Sistema genotipo-ambiente-GE (*.ges): 
contiene la información del sistema GE. 
 Población (*.pop): contiene los padres en la 
población inicial 
 Parámetros del modulo de aplicación para la 
simulación (*.QMP): contiene los parámetros 
que describen la operación del programa de 
mejoramiento 
Archivo de entrada 
para el ingenio (QUGENE)  
Fase 1: Ingenio (QUGENE) 
1. Define sistema GE 
2. Define la población inicial de 
germoplasma 
Archivos de salida del ingenio 
(QUGENE): *.pop y *.ges 
Modulo.MIO 
Archivos de entrada para QuLine: 
*.ges, *.pop, *.qmp 
 
 
Archivos de salida de QuLine, cuyas extensiones y contenido es 
respectivamente: 
*.cro: Cruzamientos mantenidos después de la selección 
*.deb: detalles del sistema GE y la población 
*.err: mensajes de error 
*.fit: media genética en la población seleccionada 
*.fix: genes fijados en la población seleccionada 
*.fre: frecuencia génica en la población seleccionada 
*.ham: distancia Hamming 
*.his: historia de selección 
*.res: número de familias y plantas individuales 
*.rog: distancia de Rogers y número de líneas 
*.var: Correlaciones caracter y ambiente 
Fase 2. QuLine Modulo 
de aplicación 
Cuadro 3. Proceso para realizar una simulación por medio de QuLine. 
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4.1.4 Archivos de salida generados a partir de QuLine. Después de la simulación 
a través de QuLine se obtienen trece archivos de salida. A continuación se 
nombran los trece archivos de salida pero se detallan en el anexo A: componentes 
de varianza total (*.coe), cruzamiento mantenidos después de cada ronda de 
selección (*.cro), información detallada sobre el sistema genotipo-ambiente 
(*.deb), mensaje de error (*.erro), valor genotípico promedio en la población final 
seleccionada (*.fit), porcentaje de genes fijados en la población final seleccionada 
(*.fix), frecuencias génicas en la población inicial y final (*.fre), distancia Hamming 
en la población final seleccionada (*.ham), historia de selección en todas las líneas 
seleccionadas en la población final (*.his), información de la población (*.pou), 
recursos requeridos para las estrategias de mejoramiento simuladas (*.res), 
distancia Rogers entre dos progenitores de cada cruzamiento (*.rog) y varianza 
genética en la población final seleccionada (*.var). Toda esta información se 
reporta para cada estrategia de mejoramiento utilizada, a través de las 
repeticiones y los ciclos de mejoramiento definidos por el usuario. Así mismo, se 
reportan resultados considerando los diferentes tipos de ambientes y la población 
blanco de ambiente.   
4.2 SIMULACIÓN DE DOS ESTRATEGIAS DE MEJORAMIENTO APLICANDO 
LA PLATAFORMA DE SIMULACIÓN QU-GENE 
Con el fin de ilustrar la utilidad y las potencialidades de la metodología de 
simulación a través de la plataforma QU-GENE, en la identificación de genotipos 
superiores se propone la comparación de dos estrategias comúnmente empleadas 
en el mejoramiento de cultivos autógamos.  
4.2.1 Información de entrada para la simulación de las dos estrategias de 
mejoramiento. La plataforma QU-GENE comprende dos mayores componentes: el 
ingenio y el modulo de aplicación para este caso QuLine. De esta manera, la 
información de entrada para el ingenio  (Figura 5) corresponde básicamente a 
datos genotípicos y ambientales. Por otra parte, la información de entrada para el 
modulo de aplicación QuLine (Figura 6) comprende principalmente los criterios 











Número de ambientes 
Numero de caracteres 
Especificación de nombres  
Datos ambientales Número de ambiente 
Nombre del ambiente 
Frecuencia de ocurrencia  
Datos del carácter Número del carácter
Nombre del carácter
Error dentro, entre y 
mezcla de repeticiones 
para todos los ambientes 




Figura 5. Estructura de los datos de entrada necesarios para definir el modelo del
sistema genotipo-ambiente en el ingenio de QU-GENE. 
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Figura 5. (Continuación) 
  
Información Génica Número del Gen (locus)
Nombre del Gen
Cromosoma, frecuencia de 
recombinación, número de 
alelos y número de 
caracteres que el gen afecta 
Información de QTL
Carácter que 












Figura 5. (Continuación) 
  
Información de la Población Número de la Población 
Nombre del archivo de salida de 
la población 
Nombre de la Población 
Tamaño de la Población 
Tipo de creación 
de la Población 
Información para 
cada gen en la 
población Numero del Gen
Tipo de orden del 
alelo 
Tipo de muestreo 
en la población 
Tipo de cigosidad










Información general para 
el experimento de 
simulación 
Número de estrategias 
Número de rondas
Número de ciclos
Número de cruzamientos 
Indicador de actualización del bloque 
Indicador de información de salida del 
sistema GE 
Indicador de información de salida de 
la población 
Indicador de información de salida 
sobre historia de selección 
Indicador de información de salida 
sobre la distancia de Rogers 
Indicador de información de salida 
sobre correlaciones 
Indicador de información de salida 
para componentes de varianza 
genética 
Progenitores para todos los 
cruzamientos 
Indicador para cruzamiento aleatorio 
en la población final seleccionada 
Tamaño de la población de 
cruzamiento aleatorio 
Figura 6. Estructura de los datos de entrada necesarios para definir la estrategia 
de mejoramiento genético de plantas.  
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Figura 6. (Continuación) 
Estrategia Número de la 
estrategia 












Método de avance 
Número de repeticiones 
para cada familia 
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computacional se recomienda utilizar un gran número de modelos, normalmente 
más de 30 y un número pequeño de repeticiones, normalmente 10 (Wang et al., 








Estudios de comparación de estrategias de mejoramiento (Wang, 2003) 
mencionan que en presencia de epistasis el avance es más lento (Wang et al., 
2004). Otros estudios reportan que la presencia de epistasis hace más difícil para 
una estrategia de mejoramiento identificar el carácter del mejor genotipo en un 
ambiente definido (Wang et a., 2003). Para demostrar lo antes mencionado, se 
observa cambios en los valores de ganancia genética ajustada para 20 genes en 
ausencia (13,04 y 16,89) y presencia (7,52 y 11,66) de epistasis, en los ciclos de 
las estrategias simuladas.  Así mismo, valores de ganancia genética ajustada para 
40 genes en ausencia (16,2 y 24,45) y presencia (10,22 y 15,69) de epistasis. 
 
No obstante, dada la definición de epistasis es posible especificar su contribución 
a diferentes valores genéticos y componentes de varianza. Además, los valores de 
mejoramiento son la suma de la contribución de valores génicos. Estos valores 
génicos contienen términos de epistasis, entonces la epistasis contribuye al efecto 
promedio de los genes y al valor de mejoramiento de genotipos. En hecho la 
epistasis, contribuye a la varianza genética aditiva o al valor de mejoramiento, y de 
esta manera a la respuesta de selección. Estos efectos ahora pueden ser 
cuantificados por la comparación de varianzas genéticas aditivas para valores sin 
epistasis con varianzas obtenidas con valores genotípicos totales. Sin embargo, la 
importancia de la epistasis no se confina a su influencia en la varianza de 
interacción sino que está crucialmente relacionada a su influencia en el valor 
génico aditivo, heredabilidad y varianza (Cheverud y Routman, 1995).  
Número de genes 
Controlando el carácter 
Epistasis Ciclo Estrategia 
Pedigrí Bulk o poblacional 
20 Ausencia 1 13.04 16.2 
2 16.89 24.45 
20 Presencia 1 7,52 10.22 
2 11.66 15.69 
40 Ausencia 1 14.21 7.82 
2 17.38 14.02 
40 Presencia 1 8.91 2 
2 12.24 10.51 
Cuadro 4. Valores de ganancia genética ajustada obtenidas a partir de los 
cuatro modelos genéticos para rendimiento con los ciclos de las estrategias de 
mejoramiento simuladas (pedigrí y bulk o poblacional). 
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En consecuencia, otra bondad de la simulación computacional, es la posibilidad de 
realizar múltiples y simultáneas comparaciones entre  diferentes estrategias de 
mejoramiento. Así mismo, la estimación del progreso de selección logrado a partir 
de cada una de las estrategias considerando modelos con epistasis.  Esta es una 
razón por la cual en la actualidad la aplicación de la metodología de simulación en 
el mejoramiento de plantas muestra una tendencia creciente en los últimos años y 
grandes posibilidades debido al avance tecnológico.  
 
Por otra parte,  se ilustra los resultados de valores genotípicos a partir de los 
cuatro modelos con las estrategias simuladas (Figuras 8,9,10 y 11).  Esto gracias 
a la interfaz gráfica de la plataforma QU-GENE que facilita el análisis de los datos.  
 
Sin embargo, cuando se compara la eficiencia de estrategias de mejoramiento por 
medio de los valores genotípico existen limitaciones debido a las diferencias en las 
escalas. Por esta razón, para realizar la comparación de estrategias de 
mejoramiento bajo diferentes modelos, se hace necesario utilizar la ganancia 




















Figura 8. Valor genotípico promedio de la población con el modelo de 20 genes y
ausencia de epistasis. Los resultados corresponden a las estrategias simuladas




























Figura 9.Valor genotípico promedio en la población con el modelo de 20 genes y
presencia de epistasis. Los resultados corresponden a las estrategias simuladas
(pedigrí y poblacional o bulk). 
Figura 10.Valor genotípico promedio en la población considerando un modelo de
40 genes y ausencia de epistasis. Los resultados corresponden a las estrategias





4.2.2.3 Numero de cruzamientos mantenidos después de selección. La 
información suministrada por el archivo de salida con extensión *.cro (Anexo A) se 
utiliza para conocer el numero de cruzamientos que forman parte de cada 
generación después de la selección.  
 
En estos resultados se observa los efectos de la selección a través de 
generaciones avanzadas: el numero de cruzamientos en la estrategia pedigrí se 
reduce después de la generación F2 en comparación con la estrategia bulk 
(Cuadro 5); esto muestra el efecto de la selección en generaciones tempranas 
debido a que la selección en la estrategia pedigrí se inicia en la generación F2 y 
continua en la generación F6 (Cuadro 5).  De esta manera, se demuestra que la 
simulación  computacional ofrece al Fitomejorador la posibilidad de estimar el 
número de cruzamientos mantenidos a lo largo de generaciones. 
 
En efecto, la selección en la estrategia de mejoramiento bulk se inicia en la 
generación F6 y esto se refleja en una disminución en el número de cruzamientos 
mantenidos en la siguiente generación. Así mismo, se evidencia que al final del 











Figura 11. Valor genotípico promedio en la población final con el modelo de 40
genes y presencia de epistasis. Los resultados corresponden a las estrategias
simuladas (pedigrí y poblacional o bulk). 
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siendo aun menor en la estrategia de mejoramiento por pedigrí que en bulk o 
poblacional (Cuadro 5).  
 
Estudios realizados en la comparación de estrategias por simulación mencionan 
que la selección entre familias en generaciones tempranas parece reducir la 
ganancia genética. Sin embargo, los Fitomejoradores tienden a concentrarse en 
menos cruzamientos pero con mayores probabilidades (Wang et al., 2003).   
Por otra parte, por medio de los resultados obtenidos se evidencia las diferencias 
entre las dos estrategias de mejoramiento (pedigrí y bulk) relacionadas a la 
variabilidad y numero de cruzamientos mantenidos. Estas diferencias se 
mencionan en el análisis comparativo de estrategias de mejoramiento reportado 
por Baena (2003). 
 
 





















Pedigrí 70 57 20 9 5 3 2 
Bulk 70 57 47 43 39 35 10 
Presencia  Pedigrí 70 57 20 9 5 3 2 





Pedigrí 70 57 20 9 5 3 2 
Bulk 70 57 47 43 39 35 10 
Presencia  Pedigrí 70 57 20 9 5 3 2 
Bulk 70 57 47 43 39 35 10 
65 
 
Fuente: Baena, 2002.  
 
 
4.2.2.4 Recursos requeridos para las estrategias de mejoramiento 
simuladas. La información suministrada por el archivo de salida con extensión 
*.res (Anexo A) se utiliza para conocer el número de familias y plantas, antes y 
después de la selección en las diferentes generaciones. Por medio de los 
resultados se discrimina el número de plantas y familias, donde para la estrategia 
Pedigrí el número de familias incrementa rápidamente y varias plantas son 
seleccionadas de cada familia en comparación con la estrategia Bulk. A nivel 
práctico esto se refleja en una mayor mano de obra y más tiempo, sin embargo la 
selección depende del objetivo del programa de mejoramiento. De esta manera, 
se ilustra los resultados de número de plantas y familias para la estrategia de 
mejoramiento simuladas (pedigrí y bulk) (Figuras 12 y 13).  
  
 Pedigrí Bulk 
Antecedentes Su origen se remonta a la época 
posterior al redescubrimiento de 
las leyes de Mendel (1900) 





La selección comienza en F2 
 
 
Más caro y más trabajoso 
 
Cultiva menor número de plantas 
 
Explora menos la variabilidad del 
cruzamiento 
 
Sirve para estudios de herencia 
La selección comienza en F5-F6 
 
Más barato y más simple 
 
Cultiva mayor número de 
plantas 
 
Explora más la variabilidad del 
cruzamiento 
 
No sirve para estudios de 
herencia 
Características Más adecuado para combinación 
entre dos variedades 
Más adecuado para 
segregación transgresiva y 
recombinación mediante 
selección recurrente 
No se pueden manejar muchos 
cruzamientos 
Se puede manejar un mayor 
número de cruzamientos 




Figura 12.Número de plantas necesarias para las dos estrategias de mejoramiento 





Figura 13. Número de familias necesarias para las dos estrategias de 
























Por medio de los resultados, se confirma que la simulación brinda al  
Fitomejorador la posibilidad de considerar un mayor número de plantas y familias 
en comparación a la experimentación en campo, se inicia con un tamaño de  
población de 200. En contraste si por ejemplo, se considera el mismo tamaño para 
la  experimentación en campo se requiere una alta inversión. 
 
De esta manera, se estima un número total de plantas desde la generación F1 a 
F8 de 507.474 plantas para la estrategia de mejoramiento pedigrí y 320.215 
plantas para Bulk. Por otra parte, un número total de familias de 5.663 Pedigrí y 
1.819 para Bulk. A partir de estos resultados, se aprecia que la estrategia Pedigrí 
requiere una mayor inversión en recursos con respecto a costos económicos, 
mano de obra y tiempo frente a Bulk.   
 
Otro aspecto relevante en la aplicación de la metodología de la simulación se debe 
a las actuales necesidades de afrontar los cambios climáticos y un mayor  
aprovechamiento de los recursos disponibles; esto convierte a la simulación en 
una herramienta de apoyo en la toma de decisiones para establecer programas 
con menor inversión de recursos y mayores beneficios. 
4.2.2.5 Frecuencias génicas. Esta información se encuentra en el archivo de 
salida con extensión *.fre (Anexo A), donde se puede conocer los cambios en la 
frecuencia génica en los diferentes caracteres a lo largo de los ciclos de 
mejoramiento definidos. A partir de estos resultados, se aprecia los cambios en las 
frecuencias génicas donde existen valores con tendencias a aumentar en la 
población, es decir, tienden a valores cercanos a 1 después de un ciclo de 
mejoramiento; mientras que otros valores tienden a 0. En otras palabras, se ilustra 
que algunos genes comienzan a fijarse en la población mientras otros genes son 
perdidos, a través de los ciclos de mejoramiento. Los resultados de frecuencias 
génicas a través de los ciclos de mejoramiento de las estrategias simuladas 
(Pedigrí y Bulk) a partir de los cuatros modelos (Figuras 15,16,17,18,19,20, 21 y 
22). 
 
Con respecto al cambio de frecuencia se considera que los efectos génicos 
aditivos son un apropiado indicador del cambio en la frecuencia génica, es decir, el 
cambio en la frecuencia génica después de un ciclo de mejoramiento es 
proporcional al tamaño relativo del efecto aditivo del gen (Falconer, 1989); esto 




En estudios de simulación considerando el efecto de la epistasis y dominancia en 
la respuesta a la selección (Wang et al., 2004), se reporta que genes con grandes 
efectos aditivos cambian su frecuencia génica más rápido en respuesta a la 
selección, mientras aquellos con pequeños efectos aditivos cambian más 
lentamente. Sin embargo, en presencia de epistasis no es una regla general 
(Wang et al., 2004). En presencia de epistasis, los valores de aditividad y 
dominancia son redefinidos para incluir los efectos potenciales de la epistasis.  En 
otras palabras, los valores genotípicos de aditividad y dominancia en un locus 
dependen de valores de  epistasis (Cheverud y Routman, 1994).  Por ejemplo, 
estos cambios en las frecuencias génicas se ilustran para modelos con dos niveles 
de genes (20 y 40) y dos niveles de epistasis (ausencia y presencia) en las figuras 
14,15,16,17,18,19,20 y 21. 
 
Por otra parte, la simulación ofrece al Fitomejorador la oportunidad de estimar el 
número de ciclos necesarios para la fijación de un gen en la población siendo una 
herramienta de apoyo en la toma de decisiones frente a la escogencia de la 
estrategia de mejoramiento. Se puede mencionar que la relevancia práctica es 















Figura 14. Frecuencias génicas considerando 20 genes y ausencia de epistasis en 
la estrategia pedigrí. Ciclos 0 y 2. La frecuencia génica inicial es 0.5. 
 
Figura 15. Frecuencias génicas considerando 20 genes y ausencia de epistasis en 

































Figura 16. Frecuencias génicas considerando 20 genes y presencia de epistasis 





Figura 17. Frecuencias génicas considerando 20 genes y presencia de epistasis 























Figura 18. Frecuencias génicas considerando 40 genes y ausencia de epistasis en 






Figura 19. Frecuencias génicas considerando 40 genes y ausencia de epistasis en 






























Figura 20. Frecuencias génicas considerando 40 genes y presencia de epistasis 




Figura 21. Frecuencias génicas considerando 40 genes y presencia de epistasis 




























4.2.2.6 Componentes de varianza fenotípica.  La información suministrada 
por el archivo de salida con extensión *.coe (Anexo A) permite conocer los 
componentes de la varianza fenotípica a través de ciclos de la estrategia de 
mejoramiento.  
 
Estos resultados muestran una tendencia creciente de la varianza genética del 
ciclo 0 a 1 en la estrategia de mejoramiento Bulk o poblacional frente a Pedigrí. En 
cuanto a esto, en la estrategia de mejoramiento Bulk o poblacional se mantiene la 
varianza genética aditiva en generaciones tempranas debido a que la selección se 
inicia en  F6 en comparación con Pedigrí que comienza en F2, esta contribución 
se puede reflejar en los valores de la varianza genética. 
 
Por otra parte, se debe tener en cuenta que algunos genes en la población tienen 
efectos relativamente grandes y pueden ser catalogados como genes mayores, y 
otros tienen efectos relativamente pequeños y pueden ser vistos como genes 
menores. Aunque, esta muestra de efectos de genes sean aproximaciones a los 
efectos de genes reales. Para el caso de modelos aditivos, para un mayor número 
de genes se espera un mayor efecto aditivo. De esta manera, esto puede explicar 
más del 20% de la varianza genética.  Esto se ilustra cuando se compara la 
varianza aditiva de las estrategias simuladas (Pedigrí y Bulk) en el modelo con 40 
genes frente al modelo con 20 genes (Cuadro 7).  Cabe destacar que el modelo 
con 40 genes controlando el carácter rendimiento puede ser mucho más cercano a 










































Pedigrí 0 1.2952 0.1919 0.873 0.2303 
1 0.9712 0.0766 0.7056 0.189 
2 1.7833 0.1651 1.15134 0.1048 
Bulk 0 1.2952 0.1919 0.873 0.2303 
1 1.498 0.7525 0.4303 0.3152 
2 0.7972 0.2336 0.3646 0.199 
Presencia 
Pedigrí 0 5245361.5 160085.7 4765077.5 320198.3 
1 5786945.0 26093.9   5708683.5 52167.7 
2 5639037.5 8912.41 5612213.5 17911.6 
Bulk 0 5245361.5 160085.7 4765077.5 320198.3 
1 5913249.0 72889.7 5694130.5 146228.8 




Pedigrí 0 2.2932   1.1053   0.8730 0.3149 
1 2.4773 1.0440 1.0332 0.4001 
2 2.3000 0.9701 1.1638 0.1661 
Bulk 0 2.2932 1.1053 0.8730 0.3149 
1 2.6091 1.1493 0.8828 0.5770 
2 1.6904 0.5835 0.9334 0.1734 
Presencia 
Pedigrí 0 5306182.0  139616.3 4887361.0 279204.8 
1 6618034.0 50062.3   6467764.50 100207.1 
2 9677419.0 7815.20 9653933.0 15670.6 
Bulk 0 5306182.0 139616.3 4887361.0 279204.8 
1 5151945.0 82247.6 4905263.0 164434.1 
2 8877423.0 60579.1 8695585.0 121259.2 
Cuadro 7. Varianza total, genética ambiental y de interacción obtenida a partir de las 
estrategias de mejoramiento simuladas. 
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Por otra parte, se considera que la presencia de epistasis afecta los valores de 
varianza genética. En otras palabras, la importancia de una red epistática puede 
también ser representada por la proporción de varianza genética explicada por la 
red. Entre las redes epistática la interacción entre genes explica la mayor 
proporción de varianza genética (Wang et al., 2004).  A pesar de que se muestra 
los resultados de varianza genética en presencia de epistasis para los dos niveles 
de genes (20 y 40), se reporta limitaciones de la plataforma QU-GENE para 
estimar los componentes de varianza para estos casos.    
 
Por último, cuando se asigna diferentes frecuencias génicas a la población inicial 
se observa que la varianza aditiva incrementa en los primeros dos o tres ciclos de 
mejoramiento en especial con valores de 0.1. En contraste, con valores de 0.5 y 
0.9, la varianza aditiva decrece rápidamente en los primeros ciclos de 
mejoramiento. Este cambio en la varianza aditiva puede también ser visto con 
otros modelos y reflejado en los valores de varianza genética (Wang et al., 2004).   
 
Finalmente, la simulación puede favorecer la identificación de estrategias de 
mejoramiento por medio de la estimación de los diferentes componentes de 
varianza fenotípica, especialmente de la varianza genética. En la aplicación 
práctica esto promueve respuestas direccionadas a la mejora en la heredabilidad 
del carácter.  
 
4.2.2.7 Componentes de varianza genética. Esta información se encuentra 
en el archivo de salida con extensión *.var (Anexo A), donde se suministra 
información sobre los componentes de varianza genética a través de los ciclos de 
la estrategia de mejoramiento.  
A partir de estos resultados se evidencia valores de varianza genética aditiva más 
altos para la estrategia de mejoramiento Bulk que para Pedigrí (Cuadro 8), esto 
también puede deberse a que la selección en Pedigrí comienza en generaciones 
tempranas. 
 
Así mismo, los valores de varianza genética aditiva decrecen a lo largo de los 
ciclos de mejoramiento (Cuadro 8). En efecto, en estudios de simulación de los 
efectos de la epistasis y dominancia en la respuesta a la selección, se menciona 
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que la varianza aditiva decrece hasta bajos niveles después de 10 ciclos de 
mejoramiento (Wang et al., 2004). 
 
Por otra parte, en el mismo estudio el modelo puramente aditivo y el modelo de 
dominancia parcial mostraron un avance muy similiar (Wang et al., 2004). 
Adicionalmente, en estudios de simulación para la comparación de estrategias de 
mejoramiento de especies autógamas se menciona que los efectos aditivos son 
más relevantes que los efectos de dominancia en el mejoramiento de estos 
cultivos y por estos últimos no son considerados. Por estas razones, se tienen en 
cuenta efectos de aditividad pero no de dominancia lo cual se refleja en los valores 
de la varianza de dominancia (Cuadro 8).   
 
En presencia de epistasis, la plataforma muestra limitaciones en la estimación de 
la varianza de aditividad y de dominancia, por lo cual estos valores junto con los 
correspondientes a la heredabilidad no se reportan (Cuadro 8).  
 
Por último la heredabilidad exhibe valores bajos, típico de caracteres como el 
rendimiento. Esta estimación considera los valores en los diferentes ambientes por 
lo cual se puede examinar la heredabilidad del carácter en diferentes condiciones 
ambientales.   
 
Finalmente, a partir del presente trabajo se desarrolla una guía dirigida a los 
Fitomejoradores que necesiten implementar la metodología de simulación en los 
programas de mejoramiento genético de plantas y se presenta como un anexo 
(Anexo A) con el fin de facilitar la ilustración de los pasos necesarios en la 








































Pedigrí 0 0.4461 0 0.1029 0.1029 
1 0.1645 0 0.0406 0.0406 
2 0.1502 0 0.0372 0.0372 
Bulk 0 0.4461 0 0.1029 0.1029 
1 0.3273 0 0.0776 0.0776 
2 0.2037 0 0.0498 0.0498 
Presencia 
Pedigrí 0 - - - - 
1 - - - - 
2 - - - - 
Bulk 0 - - - - 
1 - - - - 




Pedigrí 0 1.2486 0 0.0913 0.0913 
1 0.9509 0 0.0711 0.0711 
2 0.5353 0 0.0413 0.0413 
Bulk 0 1.2486 0 0.0913 0.0913 
1 0.9488 0 0.071 0.071 
2 0.6405 0 0.049 0.049 
Presencia 
Pedigrí 0 - - - - 
1 - - - - 
2 - - - - 
Bulk 0 - - - - 
1 - - - - 
2 - - - - 
Cuadro 8.  Varianza genética aditiva y de dominancia, heredabilidad en sentido estricto y amplio, 





La simulación computacional brinda beneficios al Fitomejorador con respecto a la 
posibilidad de comparar diferentes estrategias de mejoramiento, conocer 
parámetros importantes en mejoramiento (ganancia genética, recursos y 
componentes de varianza) a lo largo de ciclos de mejoramiento. Además, permite 
por medio de la experimentación in silico probar en pequeños periodos diferentes 
estrategias y repetir ensayos. Así mismo, considerar un gran número de plantas y 
familias en comparación con la experimentación en campo. 
QU-GENE puede ser considerado un simulador para Fitomejoradores siendo de 
gran utilidad para procesos de enseñanza y entrenamiento. De esta manera, la 
simulación se convierte en una herramienta de apoyo en la toma de decisiones e 
inicia al Fitomejorador en el diseño de estrategias de mejoramiento que favorezca 
su refinación.  
En la actualidad, la necesidad de implementar metodologías de simulación tiene 
gran relevancia por la necesidad de afrontar riesgos tales como la necesidad de 
abastecer de alimento a una población creciente, la problemática ambiental y 
optimización en el uso de recursos, todo aportando a cumplir los objetivos del 
milenio. 
Por otra parte, la plataforma de QU-GENE es una herramienta valiosa para 
simulación en programas de mejoramiento gracias al respaldo científico, la 
disponibilidad libre, acceso a sus actualizaciones, validación con datos de más de 
50 años de registros de programas de mejoramiento de CIMMYT y con un 
fundamento basado en el modelo E(N:k).  
Finalmente, la relevancia de la simulación computacional se debe al ahorro en 
dinero, tiempo y sentido de respuesta que proporciona a los programas de 







La simulación computacional considerando datos del programa de mejoramiento 
de la Universidad Nacional de Colombia se limita debido a la carencia de bases de 
datos con registros de datos históricos. Por lo cual, se recomienda a los 
investigadores promover la construcción de este tipo de  bases de datos.  
A pesar de esto, se espera que la plataforma de QU-GENE se considere como un 
simulador para Fitomejoradores. Teniendo en cuenta que la precisión de los datos 
depende de lo que se quiera lograr con la simulación si es aplicación o 
entrenamiento. 
En la actualidad, se requiere que los programas de mejoramiento en plantas 
consideren la experimentación en campo, en laboratorio e in silico para 
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ANEXO A. GUÍA PARA LA APLICACIÓN DE LA PLATAFORMA QU-GENE Y EL 
MODULO DE APLICACIÓN QuLine (Wang y Dieters, 2011) 
 
Desde el momento de su desarrollo a la fecha, la plataforma de simulación QU-
GENE ha evolucionado convirtiéndose en un paquete actual y versátil, de amplia 
aplicación en programas de mejoramiento. QU-GENE es una plataforma de 
simulación para análisis cuantitativo de modelos genéticos que puede dirigido a 
programas de mejoramiento genético de plantas por lo cual puede considerarse un 
simulador para Fitomejoradores.  
 
El empleo de QU-GENE está disponible para cualquier Fitomejorador, 
considerando que el avance tecnológico ha favorecido la disponibilidad de 
computadores de alta velocidad, el acceso a l información y el manejo de grandes 
volúmenes de datos para optimizar su interpretación.  
 
Por esta razón, el propósito de esta guía es incentivar al Fitomejorador a la 
utilización de la plataforma de QU-GENE facilitando la interpretación de la 
información disponible en sus manuales originales (Podlich y Cooper, 1997; Wang 
y Dieters, 2011). Esta guía abarca solo aquellos procedimientos de uso más 
común en el mejoramiento de plantas autógamas. Para el caso de procedimientos 
más específicos no incluidos en esta guía se recomienda la consulta de los 
manuales de la plataforma QU-GENE (Podlich y Cooper, 1997; Wang y Dieters, 
2011). Para el uso de esta guía es indispensable que la plataforma de simulación 
se instale y se tenga conocimientos básicos de computación.   
 
De esta manera, es importante conocer que tanto el ingenio (QUGENE) como el 
módulo de aplicación QuLine, son diseñados para ejecutarse en comando de 
Windows con archivos de entrada. Por lo tanto, el usuario debe comenzar con su 
descarga en la página web de la Universidad de Queensland 
(http://www.uq.edu.au/lcafs/index.html?page=59974) que se encuentran 
disponibles gratuitamente para llevar a cabo investigación y procesos de 
enseñanza. 
 
Estos dos programas se presentan en dos alternativas: 
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a. Interfaz gráfica (QuGeneUI) contiene tanto el ingenio como el modulo de 
aplicación QuLine, se recomienda a usuarios principiantes ya que ofrece un 
ambiente amigable e intuitivo.  
 
b. Archivos ejecutables que corresponden también al ingenio y al modulo de 
aplicación QuLine, pero se recomienda a usuarios con conocimientos más 
avanzados en computación.  
 
Debido a que la plataforma de simulación se ofrece como una interfaz gráfica 
(QuGeneUI) o ejecutables, se presenta una guía para cada una. 
 
I. Simulación utilizando la Interfaz de Usuario (QuGeneUI). Para esto se 
requiere adicionalmente la instalación del programa de visualización (QuGeneUI-
Visualization Software) 
 
A. Instalar los programas correspondientes a la interfaz grafica y al 
programa visualización.  
 
1. Después de que los programas se descargan, se ubica una carpeta destino 
y se instalan dando clic sobre el instalador.   











2. Ahora la interfaz grafica (QuGeneUI) y el visualizador de QUGENE 







B. Crear la plantilla para el archivo de entrada al ingenio 
 
1. Abrir el programa QUGman que se encuentra en el menú de programas de 





2. Dar clic sobre “Save XLS File” y se asigna una carpeta destino para la hoja 









Así, se crea una plantilla en formato Excel (*.xls) para construir el archivo de 










C. Construir el archivo de entrada al ingenio, la plantilla que se crea 
comprende la siguiente: 
 
6.1.1.1 Información general sobre un sistema genotipo-ambiente (GE). La 
primera parte incluye: 
a. Número de modelos: este parámetro se diseña especialmente para un 
sistema genotipo-ambiente con efectos de genes aleatorios. Para un sistema 
genotipo-ambiente con todos los efectos de genes fijos (aditividad, dominancia, 
epistasis y pleiotropía), este parámetro debe ser fijado en 1.  
b. Semilla aleatoria de efectos de genes aleatorios: esta semilla aleatoria 
asegurará que los mismos efectos de genes serán asignados cuando el sistema 
genotipo-ambiente se utiliza, así que todos los efectos de genes aleatorios son 
repetibles. 
c. Número de genes: esta opción especifica el número de genes en el modelo, 
incluidos los marcadores. Por eso, corresponde a N en el modelo E(N:K) para el 
sistema genotipo-ambiente. Hay dos posibles alelos en cada locus, A(2) y a (1). El 
numero en paréntesis es el código numérico que se asigna para referenciar el 
alelo en el archivo de salida (*.ges). Para QU-GENE, A representa el alelo 
favorable y a representa el alelo desfavorable. Por otra parte, se debe tener en 
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cuenta que un genotipo se compone de un número determinado de loci (genes) 
cada uno con dos alelos en cada locus. Por lo tanto, hay tres clases genotípicas 
posibles en cada locus (AA, Aa, aa).  
d. Numero de ambientes: se especifica el número de tipos de ambientes que 
conforman la población blanco de ambientes (TPE). Este es el E en el modelo 
E(N:K) para el sistema genotipo ambiente. 
e. Numero de caracteres: se considera los caracteres que son utilizados en la 
selección, sin incluir marcadores.  
f. Especificación de nombres: por medio de este parámetro se define la 
asignación de nombres correspondientes a siete indicadores (tipos de ambiente,  
caracteres, genes (loci),  alelos,  red epistática,  mapeamiento genotipo a fenotipo,  
y poblaciones). Cuando se asigna valor 0 no se especifica el nombre mientras que 
con 1 sí se requiere de un nombre valido. 
 
1. Datos ambientales, la información requerida consiste de: 
a. Fila 1: Numero de ambiente: identificador de cada tipo de ambiente. 
b. Fila 2: Nombre del tipo de ambiente (si es definido),  si el indicador para el 
nombre del tipo de ambiente es 1 se especifica un nombre válido para cada tipo 
de ambiente.  Si el indicador para el nombre del tipo de ambiente es 0,  entonces 
se deja en blanco. 
c. Fila 3: frecuencia de ocurrencia en el TPE.  La suma de todas las 
frecuencias debe ser igual a 1. 
 
2. Datos del carácter, se requieren cuatro parámetros en su definición: 
a. Fila 1: numero del carácter, identificador de cada carácter  
b. Fila 2: nombre del carácter, si el indicador para el nombre del carácter es 1 
se especifica un nombre válido para cada tipo de ambiente.  Si el indicador para el 
nombre del tipo de ambiente es 0,  entonces se deja en blanco. 
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c. Fila 3: Tipo de especificación de error, incluye tres tipos de error: dentro-
repeticiones, entre-repeticiones y mezcla-repeticiones (todavía no 
complementado). Con dos valores alternativos para cada elemento: 
 1 = para heredabilidad en sentido amplio basada en observaciones 
individuales para dentro-repeticiones y proporción (r) de la varianza del error 
dentro de repeticiones para la varianza entre-repeticiones. Así, Var( =r , donde 
el valor de r se basa en datos de campo o experiencia. 
 2 = para la varianza de error en sí.  
d. Fila 4+:  Error dentro-repeticiones,  entre-repeticiones y mezcla-repeticiones 
para todos los tipos de ambientes definidos. Sí el tipo de especificación del error 
es igual a 1 para dentro-repeticiones indica la heredabilidad, y para entre-
repeticiones es la proporción de la varianza del error dentro-repeticiones. Sí el tipo 
de especificación del error es igual a 2,  el valor que se especifica corresponde a 
la varianza de efectos ambientales aleatorios en el carácter. 
 
3. Información génica -Los genes se definen en orden ascendente junto con 
los siguientes parámetros en cada gen (incluyendo marcadores): 
a. Fila 1: Numero del gen,  identificador de cada gen. 
b. Fila 2: Nombre del gen,  si el indicador para el nombre del gen es 1 se 
especifica nombre de lo contrario se deja el espacio en blanco. 
c. Fila 3: Cromosoma,  frecuencia de recombinación,  numero de alelos,  y 
numero de caracteres que el gen afecta. Todos los genes (incluyendo 
marcadores), en el sistema genotipo-ambiente se supone que están dispuestos en 
orden en los cromosomas. Si un gen está localizado en el inicio de un cromosoma,  
su frecuencia de recombinación se fija en 0,5; así el alelo para un gameto en el 
primer locus en un cromosoma se escoge al azar. 
d. Fila 4: Nombre de cada alelo,  si el indicador para el nombre del alelo es 1 
se especifica un nombre de lo contrario se deja el espacio en blanco. 
e. Fila 5+: información de QTL (Loci de caracteres cuantitativos  
 Columna 5: Carácter que el gen afecta 
 Columna 6: tipo de ambiente. 
 Columna 7: mapeamiento genotipo a fenotipo (tipo de efecto genético), con 
1 para genes de aditividad y dominancia sin epistasis; y 2 para gen epistático. 
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 Columna 8: Cómo los efectos genéticos son almacenados:   
Para genes aditivos (si fue asignado el valor 1 a la columna 7) se tienen las 
siguientes opciones: 
o -1= se especifica punto medio (m); aditividad (a) y dominancia (d). Esta 
opción esta solo disponible para genes con dos alelos. Para un gen con alelos 
múltiples,  la opción debe ser 0. 
o 0= valores explícitos, valores genotípicos en el orden de AA,  Aa y aa,  
donde A-a son los dos alelos alternativos en el locus. En caso de tres alelos (A1-
A2-A3), los valores son arreglados en el orden de A1A1, A1A2, A1A3, A2A2, A2A3 
y A3A3.  El orden es similar para más de tres alelos en un locus.   
o 1= los efectos de genes aleatorios sin dominancia.  Genotipos AA y aa 
tienen valores aleatorios AA y aa que oscila entre 0.0 a 1.0,  pero el valor (Aa) de 
genotipo Aa en el punto medio entre AA y aa.  
o 2= efectos de genes aleatorios sin sobredominancia.  Genotipos AA,  Aa y 
aa tienen valores aleatorios que oscila entre 0.0 a 1.0,  pero Aa está entre AA y 
aa.  
o 3= efectos de genes aleatorios con parcial/sobre-dominancia.  Genotipos 
AA,  Aa y aa tienen valores aleatorios independientes que oscila entre 0.0 a 1.0,  
los cuales resultan en cualquiera de las dos, dominancia parcial o 
sobredominancia dependiendo del azar.  
 
Para genes epistáticos (si fue asignado el valor 2 a la Columna 7). Sí se define 
epistasis se debe especificar:  
o Numero del grupo epistático, es decir, el número o nombre que identifica la  
red epistática  en la que se encuentra el gen.  Para una epistasis digénica, los dos 
genes deben tener el mismo identificador. Por esto, si hay dos grupos de epistasis 
digénica, los dos genes deben tener el identificador 1 y los otros dos genes deben 
tener el identificador 2.  
o Forma de epistasis, en esta opción se considera principalmente dos formas 
digénica y trigénica. 
o Naturaleza de la epistasis, la naturaleza de la epistasis se especifica con los 
valores de los genotipos en un orden específico. En consecuencia, el orden de los 
genotipos comienza con el genotipo que comprende todos los alelos 
desfavorables y termina con el genotipo que posee todos los alelos favorables. Por 
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ejemplo para un modelo epistático digénico, el primer genotipo tiene ambos genes 
desfavorables para ambos alelos y el genotipo final tiene los genes favorables 
para ambos alelos. Así, si se asume que el gen A y B son epistáticos entonces los 
valores se presentan en el siguiente orden: aabb, aaBb, aaBB, Aabb, AaBb, AaBB, 
AAbb, AABb, AABB. Así mismo, para epistasis trigénica inicia con aabbcc y 
termina en AABBCC. 
 
f. Fila 5+:  Información sobre marcadores 
 Columna 5: el número del carácter tiene que ser fijado en 0.  Numero de 
carácter 0 se reserva para identificar cuál locus es un marcador. 
 Columna 7: Tipo de definición del marcador.  Para la cual existen los 
siguientes valores: 
o 0= valores explícitos para los tipos de marcadores MM, Mm y mm. 
o 1= el marcador es dominante 
o 2= el marcador es co-dominante 
 
 Columna 8:  cual gen tiene el marcador (si es requerido) 
 Columna 9: valores para cada combinación alélica (si es requerida) 
 
4. Información de la población, para cada población se requiere la siguiente 
información: 
a. Fila 1:   numero de población,  identificador para cada población. 
b. Fila 2: nombre del archivo de salida, la extensión automáticamente se 
asigna con *.pop. 
c. Fila 3: nombre de la población (si es definida). Sí el indicador para el 
nombre de la población es 1 se especifica un nombre de lo contario se deja en 
blanco. 
d. Fila 4: tamaño de la población,  el número de individuos en la población. 
e. Fila 5: tipo de población creada. Con las siguientes alternativas: 
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o 1, la población creada (alelos). El ingenio asigna una combinación alélica 
para cada individuo en la población basado en la frecuencia génica definida. 
o 2, define solo frecuencias génicas (un numero de semilla aleatoria se 
requiere después de este tipo de creación).   
o 3, alelos específicos. Para esta opción todas las combinaciones alélicas en 
la población deben ser conocidas. 
 
Para el tipo de creación de poblaciones con valor tipo 1 y 2: 
 
f. Fila 6+: información para cada gen en la población. 
 Columna 1: número de gen. Sí el número de gen es igual a 0 se especifica 
la misma información para todos los genes.  
 Columna 2: tipo de orden de los alelos. Se escoge una de la siguiente 
forma:  1 para orden normal, 2 para alelo de interés en primer lugar o 3 para alelo 
de interés bajo segundo plano del primero. 
 Columna 3: tipo de muestreo del gen. Se escoge 1 para la población que 
tiene la frecuencia génica exacta o 2 para población que tiene la frecuencia génica 
de muestra. 
 Columna 4: tipo de cigocidad. Se  escoge 1 cuando ambos el heterocigoto y 
homocigoto son incluidos en la población o 2 para solo homocigotos.  
 Columna 5: tipo de ligamiento en heterocigocidad.  Este parámetro informa 
cuantos genes en doble heterocigocidad en la población,  tales como AaBb,  están 
organizados en el cromosoma. El cual ofrece dos alternativas: 1 para 
acoplamiento (para AB/ab) o 2 para repulsión (para Ab/aB) 
 Columna 6: tipo de manipulación de la combinación de genotipos. Con 
opciones de  0 para no manipulación o 1+ la combinación de genotipos como se 
define en el gen. 
 Columna 7+:frecuencia alélica (para dos alelos) o frecuencias alelicas (para 





Por otro lado, para el tipo de creación de población 3  todos los genotipos en la 
población  se deben mencionar.  La definición de cada genotipo se asigna en el 
siguiente orden:  
 Numero de genotipo 
 Nombre del genotipo 
 Combinación alélica en el primer set de cromosomas homólogos. 
 Combinación alélica en el segundo set de cromosomas homólogos. 
6.1.1.2 Información diagnóstica. Hay dos parámetros de diagnóstico, uno es 
para el sistema genotipo-ambiente y el otro es para la población.  La información 
de salida se guarda en el archivo cuyo prefijo de nombre es el mismo como el 
sistema GE y la extensión es *.dgn.  Hay tres opciones para cada uno de los dos 
parámetros. 
 0= sin información de salida 
 1= resumen de información de salida 
 2= con información de salida detallada 
 
D. Crear la plantilla para el archivo de entrada al modulo de aplicación 
estratégico QuLine  
 
1. Abrir un archivo de texto plano (*.txt) y asignar la carpeta destino. Así 














La página web de la Universidad de Queensland suministra ejemplos que se 







De esta manera, se especifica los detalles correspondientes a la estrategia de 
mejoramiento que corresponde al archivo de entrada para el modulo de aplicación 
QuLine. 
 
E. Construir el archivo de entrada para el modulo de aplicación 
estratégico QuLine, el archivo está constituido por: 
6.1.1.3 Información general para un experimento de simulación. En la 
información general del archivo de entrada *.qmp se incluyen catorce parámetros 
que se describen a continuación: 
a. Numero de estrategias: numero de estrategias de mejoramiento incluidas. 
b. Número de rondas: este es el número de repeticiones para cada modelo en 
el sistema GE.  El número de modelos es 1 si no hay efectos genes aleatorios en 
el sistema GE. 
c. Numero de ciclos: como se menciona anteriormente la estrategia de 
mejoramiento se define en QuLine como todo cruzamiento, actividades de 
propagación y selección, y diseño experimental en un ciclo completo de 
mejoramiento. Por otra parte, un ciclo de mejoramiento comienza con 
cruzamientos y termina en la generación donde se seleccionan líneas avanzadas, 
siendo retornadas al bloque de cruzamiento como nuevos padres. 
d. Numero de cruzamientos: los mismos cruzamientos se realizan en las 
estrategias simuladas en el primer ciclo de mejoramiento,  así las estrategias se 
pueden comparar. 
e. Indicador para la actualización del bloque de cruzamiento: 
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 0= solo las líneas mejoradas se utilizan como progenitores para el próximo 
ciclo de mejoramiento.  Los progenitores en el actual bloque de cruzamiento no se 
consideran en los siguientes ciclos. 
 1= para el siguiente ciclo, algunos progenitores provienen del actual bloque 
de cruzamiento,  y algunos de líneas mejoradas. 
 
f. Indicador para información de salida del sistema GE 
 0= Sin información de salida del sistema GE 
 1= Con información de salida del sistema GE modelo por modelo 
 
g. Indicador de información de salida de población 
 0= Sin información de salida 
 Con información de salida sobre la población antes de la selección y la 
población después de cada ciclo de selección,  incluyendo genotipos, valores 
genotípicos, frecuencias génicas,  distancia Hamming,  varianzas genéticas, etc. 
 
h. Indicador de información de salida sobre la historia de selección 
 0= sin información de salida 
 1= con información de salida de la historia de selección de cada línea en la 
población seleccionada al final después de cada ciclo de mejoramiento. 
 
i. Indicador de información de salida para distancia Rogers 
 0= sin información de salida 
 1= con información de salida de la distancia Rogers para cada cruzamiento, 
las líneas para cada cruzamiento después de cada ronda de selección,  y líneas 
por encima de la media de los padres y líneas por encima del mejor progenitor al 
final de cada ciclo de mejoramiento. 
 
j. Indicador de información de salida para correlaciones 
 0= sin información de salida 
97 
 
 1= con información de salida para correlación entre caracteres en cada tipo 
de ambiente y entre tipos de ambiente para cada carácter en la población inicial y 
seleccionada. 
 
k. Indicador de información de salida para componentes de varianza genética  
 0= sin información de salida 
 1= con información de salida de los componente de varianza genética en 
cada tipo de ambiente y entre tipos de ambiente para cada carácter en la 
población inicial y seleccionada. 
 
l. Padres para todos los cruzamientos. Si se especifica como “aleatorio 
(random)”, no se requiere información de los progenitores para los cruzamientos. 
De esta manera, los progenitores masculinos y progenitores femeninos para cada 
cruzamiento son aleatoriamente determinados por QuLine.   
Por otra parte, sí se requiere seleccionar a los padres que constituyen el bloque de 
cruzamiento este criterio de selección se define por medio de una lista maestra de 
progenitores masculinos y progenitores femeninos, en la sesión que especifica el 
bloque de cruzamiento (conocido como la generación 0) en lugar de la información 
sobre la selección entre familias y dentro de familias.    
De otra manera,  la entrada es un archivo externo que contiene la información 
sobre los progenitores para cada cruzamiento; conformado por seis padres para 
cada cruzamiento, por ejemplo, los dos padres para cruzamiento simple,  padres 
para retrocruzamiento, padres para top-cruzamiento y los dos últimos padres para 
cruzamientos doble. 
m. Indicador para cruzamiento aleatorio en la población final seleccionada 
 0 = no 
 De otra manera, el número de veces de cruzamiento aleatorio 
 
n. Tamaño de población de la población de cruzamiento aleatorio 
Cuando se especifica el cruzamiento aleatorio, este parámetro muestra el tamaño 
de la población.  Para los próximos ciclos de mejoramiento, esta población se 
utiliza como la población inicial de mejoramiento. 
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2. Definición de cada estrategia de mejoramiento a ser simulada. Cada 
estrategia de mejoramiento se define separadamente por medio de la siguiente  
información: 
 
a. Numero de la estrategia 
b. Nombre de la estrategia: nombre de la estrategia de mejoramiento. 
c. Numero de generaciones en la estrategia  
 
3. Definición de cada generación. Los parámetros para definir una generación 
consisten del número de rondas de selección en la generación,  el indicador para 
fuente de semilla  y, definición de cada ronda de selección (detalles de siembra y 
selección para cada ronda de selección).   
Al respecto del indicador para fuente de semilla, la semilla para la ronda de 
selección i (i>1) puede provenir de plantas seleccionadas de la ronda i-1. En este 
caso el indicador para fuente de semilla se denota como 1. Para aquellas 
generaciones sujetas a justo una ronda de selección,  el indicador para fuente de 
semilla es 0.   
4. Definición de cada ronda de selección. Los parámetros que definen cada 
ronda de selección en una generación son: 
 
a. Titulo de la ronda de selección o generación. 
b. Tipo de propagación de semilla para la ronda de selección,  describe como 
las plantas seleccionadas en cada familia de la previa ronda de selección o 
generación son propagadas para generar la semilla para la actual ronda de 
selección o generación. El tipo de propagación de semilla puede ser “aleatorio” o 
“auto” para generación 0 (bloque de cruzamiento), y puede ser “cruzamiento 
simple” para generación 1 (F1).  
En cambio, para las otras generaciones existen ocho opciones en orden del 
incremento de diversidad:   
 Clone:  reproducción asexual 
 DH:  doble haploide 
 Self:  autopolinización 
 Backcross:  retrocruzamiento a uno de los dos padres 
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 Topcross:  cruzamiento a un tercer padre 
 Doublecross:  cruzamiento a otro F1 
 Random:  cruzamiento aleatorio entre las plantas en una familia 
 Noself: cruzamiento aleatorio sin autopolinización. 
La semilla para F1 se deriva de los cruzamientos entre padres en la población 
inicial (o bloque cruzamiento).  
c. Método de avance de generación para cada ronda de selección, describe  
como las plantas seleccionadas dentro de una familia se cosechan. Hay dos 
opciones para este parámetro: 
 Pedigree:  las plantas seleccionadas se cosechan individualmente,  y por 
esto cada planta seleccionada resulta en una familia en la próxima generación;  si 
varias plantas son cosechadas, habrán varias familias en la nueva generación. 
 Bulk: las plantas seleccionadas en una familia son cosechadas en masa,  
resultando en justo una familia en la próxima generación. 
 Superbulk: no importa el número de familias, todos los individuos 
seleccionados en todas las familias serán mezclados como una población. Esta 
opción no es común en mejoramiento, pero puede ser utilizada para algunos 
estudios genéticos especiales. 
 
En el método de mejoramiento genealógico o pedigrí clásico, la selección por bulk 
se hace en F1 y pedigrí de F2 a F6 o F7,  mientras en el método de mejoramiento 
bulk clásico, la selección por bulk se utiliza de F1 a F5 o F6,  y la selección por 
pedigrí en F6 o F7. 
 
El parámetro de método de avance de generación para cada ronda y el tipo de 
propagación de semilla permite a QuLine simular no solo los métodos de 
mejoramiento tradicionales tales como el método de mejoramiento genealógico o 
pedigrí y el método de mejoramiento poblacional o masal o bulk, sino también 




El método de avance de generación masal (bulk) no va a cambiar el número de 
familias en la siguiente generación sí la selección entre familias no se aplica en la 
generación actual,  mientras el método pedigrí incrementa el número de familias 
rápidamente sí hay débil intensidad de selección entre familias,  y varias plantas 
se seleccionan dentro de familias.  Para una generación con más de una ronda de 
selección,  el método de avance de generación para la primera ronda de selección 
puede ser cualquiera pedigrí o masal (bulk). En la mayoría de los casos, el avance 
de generación masal (bulk) se designa para subsecuentes rondas de selección. 
d. Diseño experimental en campo para cada ronda de selección,  los 
parámetros utilizados para definirlo incluyen: 
 El número de repeticiones para cada familia 
 El número de plantas individuales en cada repetición 
 El número de localidades probadas 
 El tipo de ambiente para cada localidad de prueba.  El valor para el tipo de 
ambiente debe ser consiste con el que se define en el sistema GE.  No obstante,  
este puede tener valor 0.  En este caso,  QuLine aleatoriamente asignará los tipos 
de ambiente para localidades de prueba con valor 0 basado en las frecuencias de 
los tipos de ambiente en el TPE. Esta especificación es útil cuando los tipos de 
ambiente de localidades de prueba son poco conocidos,  y un número de tipos de 
ambiente han sido definidos en el sistema GE para simular los efectos de 
interacciones genotipo por ambiente. 
e. Selección entre familias y dentro de familias para cada ronda de selección,  
la misma estructura de datos se utiliza para definir la selección entre y dentro de 
familias en QuLine: 
 Numero de caracteres usados para la selección 
 Definición de cada carácter dada por el identificador  del carácter, el modo 
de selección del carácter y la proporción seleccionada. 
 
A continuación, se describen las cuatros opciones de modo de selección del 
carácter: 
 T para superior (top): individuos o familias con los valores fenotípicos más 
altos para el carácter definido (por ejemplo rendimiento, granos por espiga entre 
otras) se seleccionan. 
 B para bajo (bottom): individuos o familias con los valores fenotípicos más 
bajos para el carácter definido se seleccionan. 
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 M para medio (middle): individuos o familias con valores fenotípicos 
intermedios para el carácter definido se seleccionan. 
 R  para aleatorio (random): individuos o familias se seleccionan  
aleatoriamente.  
Por otra parte, la proporción seleccionada para el modo de selección T,B, M y R 
es la proporción de individuos en una familia (para selección dentro de familias) o 
familias en una generación (para selección entre familias) que se seleccionan. 
La selección entre y dentro de familias son procesos distintos en una estrategia de 
mejoramiento.  Sin embargo,  estos dos tipos de selección tienen la misma 
estructura,  por ejemplo los caracteres que son usados para la selección y sus 
definiciones.  Los caracteres son dados en un código numérico secuencial, 
iniciando con el 1.  
Si un marcador se utiliza para selección, el código del carácter es 0. Esta 
clasificación separada más las implicaciones del sistema GE relacionadas, 
permiten a QuLine simular selección asistida por marcadores.  
Si no hay selección entre familias y dentro de familias en una ronda de selección,  
el número de caracteres seleccionados se reporta como 0. Los caracteres para 
ambas, selección entre familias y dentro de familias pueden ser la misma o 
diferente, como es el caso para las proporciones seleccionadas. Los caracteres 
para la selección también difieren de generación a generación,  al igual que las 
proporciones seleccionadas para los caracteres. 
La selección entre familias en la generación 0 (es decir en el bloque de 
cruzamiento designado como CB)  es usada para seleccionar los progenitores 
femeninos de la lista maestra,  y la selección dentro de familias es usada para 
seleccionar los progenitores masculinos de la lista maestra. 
 
F. Generar los archivos con extensión *.ges y *.pop 
 
1. Empezar un nuevo proyecto, para esto abrir la interfaz que se encuentra en 






Después de abrirla, seleccionar “New” y posteriormente “G-E system”.  
 
 























Después de guardar el nuevo proyecto, se observa que “G-E system” es un nodo 





Abrir el toolbox, dando clic sobre “New simulations” ubicado en la esquina inferior 
izquierda. Así se observan los módulos necesarios para definir el sistema 
genotipo-ambiente y realizar la simulación computacional.  
 
Se requiere adicionar dos  módulos: “Breeding program” y “SimBuilder”. Para 
adicionar el modulo simplemente se selecciona y se arrastra hacia la carpeta 
“Simulations”, y se suelta.  Si se realiza el procedimiento adecuadamente los 








2. Generar los archivos con extensión *.ges y *.pop 
Inicialmente, se carga la información necesaria para definir el sistema genotipo-
ambiente (GE) dando clic sobre el nodo “G-E system” y este muestra un panel al 





Posteriormente, se da clic sobre “Load .xls” y se abre el archivo que contiene la 









Ahora se observan sub-nodos extras disponibles bajo el nodo “G-E System” como 








Dando clic sobre el nodo “G-E system”, se observa una breve descripción de la 







A continuación, se cargan los datos correspondientes a las especificaciones de las 








En seguida, se da clic sobre LoadBP.qmp y se cargan los datos correspondientes 
















Además, se puede observar gráficamente la información de las estrategias de 












3. Definir el sistema genotipo-ambiente. Se selecciona el archivo que contiene 
la información necesaria para definir el sistema genotipo-ambiente (GE) y se da 









Como resultado se genera una ventana donde aparece el archivo con la 
información necesaria para definir el sistema genotipo-ambiente (GE), se da clic 














G. Correr la simulación 
 
1. Llevar a cabo la simulación. Para esto se debe tener el archivo que contiene 
la información sobre el sistema genotipo-ambiente definido (*.ges) y la población 
base (*.pop). Así mismo, el archivo con la información sobre los detalles de la 
estrategia de mejoramiento (*.qmp). 
 
Se da clic sobre el nodo “SimBuilder”. El panel resultante contiene todas las 
opciones disponibles para diseñar la simulación. El tipo de simulación (Simulation 
Type) en este caso es QuLine pero también existen otras alternativas cuya utilidad 
se pueden ampliar en la página web de la Universidad de Queensland, teniendo 













Las otras opciones tales como “Breeding Programs”, “G-E Systems” y 
“Populations” pueden dejarse con sus valores por defecto. En la sesión “name” se 
asigna un nombre para la simulación. Posteriormente, se adiciona la simulación 





Ahora, aparece seleccionada bajo la tabla “Simulations” en la parte superior de la 















Esta nueva ventana que aparece corresponde a QuLine.exe, el programa que 












La simulación tarda poco tiempo en llevarse a cabo. Pero una vez esta termine, se 
da clic sobre la sesión “Results”, que es un sub-nodo de “SimBuilder” y aquí se 
observa el resumen de los resultados de la simulación, además se accede a una 











2. Visualización de los resultados 
Las opciones de interés son el visualizador de caracteres y el visualizador de 
paisaje. El visualizador de caracteres (View Trait) muestra una serie de valores de 
los caracteres y puede ser usado para comparar el rendimiento de diferentes 
estrategias, así como las correlaciones entre los caracteres. Por otra parte, el 
visualizador de paisaje muestra la frecuencia alélica de individuos en la población 
en cada ciclo de cada repetición de la simulación.  
En consecuencia, el visualizador de caracteres (View Traits) ofrece un número de 
opciones para filtrar los resultados (resaltado en el siguiente gráfico) permitiendo 
que el usuario observe el efecto de la selección sobre un carácter en forma 
ligeramente diferente. Para visualizar este resultado se dispone de los siguientes 




































 El gráfico de líneas apilado que permite visualizar simultáneamente los 
gráficos provenientes de dos estrategias, para lo cual es necesario que ambas 











Por otra parte, los resultados en términos de frecuencia alélica pueden observarse 













II. Archivo ejecutable recomendado para usuarios avanzados 
 
A. Extraer los archivos ejecutables. Descomprimir los archivos que contiene el 
ingenio de QU-GENE y el modulo de aplicación QuLine que encuentra disponibles 






B. Construir el archivo de entrada para el ingenio de QU-GENE 
 
1. Abrir un archivo de texto plano (*.txt) y se asigna un nombre con extensión 
*.qug.  La página web de la Universidad de Queensland suministra ejemplos que 







De esta manera, se especifican la información para definir el modelos para el 
sistema genotipo-ambiente. Además corresponde al archivo de entrada al ingenio 
(QUGENE)…Véase la letra D del numeral I del anexo… 
 
C. Construir el archivo de entrada para QuLine 
 


















Nota: La página web de la Universidad de Queensland suministra ejemplos que se 
descargan y son útiles como plantillas. 
 
De esta manera, se especifican los detalles correspondientes a la estrategia de 
mejoramiento y que es el archivo de entrada al modulo de aplicación QuLine… 
Véase la letra E del numeral I del Anexo… 
 
D. Generar los archivos con extensión *.ges y *.pop 
 
1. Copiar QUGENE.exe en la carpeta actual.  Se descarga el ingenio de QU-









Después se extrae la información y se copia QUGENE.exe en la carpeta que 


















Hay dos maneras de correr los archivos con extensión *.qug: 
a. Correr simultáneamente varios archivos con extensión *.qug. Para esto se 
crea un archivo de texto que contenga los nombres de los archivos con extensión 




















Luego, se da clic en el botón correr archivos de trabajo (Run Batch Job) y se 








Posteriormente, abrir el archivo con extensión *.wqg y correr el programa dando 










A partir de este proceso, se generan los archivos que contienen la información 
sobre el sistema genotipo-ambiente definido (*.ges) así como la población inicial 
(*.pop) y el archivo diagnóstico (*.dgn). Si se consideran diferentes modelos 
genéticos como dominancia, epistasis, aditividad se generan sus correspondientes 












b. Correr uno o más archivos con extensión *.qug.  Para esta opción se da clic 









En seguida, se abren los archivos con extensión *.qug que se requieran para la 









A partir de este proceso, se generan los archivos que contienen la información 
sobre el sistema genotipo-ambiente definido (*.ges) así como la población inicial 
(*.pop) y el archivo diagnóstico (*.dgn). Si se consideran diferentes modelos 
genéticos como dominancia, epistasis, aditividad se generan sus correspondientes 



















Es importante tener en cuenta que para una u otra opción después de que 
QUGENE ejecuta el archivo o los archivos, se genera un mensaje resumen. El 
mensaje es Completed Successfully una vez QUGENE lee exitosamente todos los 
datos del archivo *.qug y como respuesta genera los archivos de salida (*.ges y 
*pop). Además, de la información diagnóstica (*.dng). 
E. Correr la simulación 
1. Construir el archivo con extensión *.mio. El modulo de aplicación QuLine 
requiere un archivo con extensión *.mio, que es un archivo en formato de puro 
texto que contiene el nombre de los tres tipos de archivos (*.ges, *.pop y *.qmp) y 
el prefijo con el que serán designados los archivos de salida. Este archivo es 
necesario para que QuLine pueda llevar a cabo la simulación y debe ser guardado 


















Al construir el archivo con extensión *.mio para llevar a cabo la simulación en 
QuLine, se debe asegurar que los tres archivos (*.ges, *.pop y *.qmp) en un 
archivo con extensión *.mio sean correspondientes entre sí.  
 
En consecuencia, la carpeta destino contendrá los tres tipos de archivos (*.ges, 







2. Copiar QuLine.exe en la carpeta actual.  Se descarga el modulo de 
aplicación QuLine de la página web de la Universidad de Queensland y se extrae 













Después,  se copia QuLine.exe en la misma carpeta que contiene todos los 









3. Ejecutar el modulo de aplicación QuLine para llevar a cabo la simulación. 
Para la ejecución del programa QuLine se requiere tener el archivo con extensión 
*.mio y los tres archivos (*.ges, *.pop y *.qmp) especificados en el archivo con 
extensión *.mio, y deben ser accesibles. Después de verificarlos, dar doble clic 
sobre QuLine.exe y la consola de aplicación QuLine inicia el experimento de 














De tal manera que se van almacenando los resultados en archivos de salida a lo 










6.1.1.4 Archivos de salida generados a partir de QuLine. La plataforma de 
simulación QU-GENE suministra diversa información que tiene el mismo prefijo 
definido en el archivo (*.mio) pero con diferentes extensiones: 
a. Componente de varianza total (*.coe), este archivo de salida contiene la 
información sobre la varianza total, varianza genotípica, varianza ambiental y 
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varianza de interacción genotipo-ambiente. Así mismo, la correlación entre 
caracteres para cada ambiente y la correlación entre ambientes para cada 
carácter. 
 
b. Cruzamientos mantenidos después de cada ronda de selección (*.cro),  en 
este archivo se almacena el numero de cruzamiento mantenidos después de cada 
ronda de selección. Esta información puede ser utilizada para comparar la 
diversidad genética en la población final seleccionada de cada estrategia de 
selección. 
c. Detalles de información del sistema GE (*.deb),  en este archivo se 
almacena la información detallada sobre el modelo del sistema GE. Este archivo 
puede ser bastante grande cuando hay un gran número de modelos. Así mismo, 
contiene los valores de los dos genotipos blanco extremos.   
d. Mensaje de error (*.err),  en este archivo se almacena mensajes de error 
que pueden surgir mientras se ejecuta el modulo de aplicación. Esto facilita la 
identificación y solución de las posibles anormalidades que existan en los archivos 
de entrada. 
e. Valor genotípico promedio en la población final seleccionada (*.fit), este 
archivo contiene información sobre el  valor genotípico promedio (también 
conocidos como fitness) y el valor genotípico ajustado, para todos los caracteres y 
ambientes definidos así como para la población blanco de ambientes. 
 
El valor genotípico ajustado se define como: 
∗ 100   
Donde,  y  son los valores genotípicos de los dos genotipos blanco 
extremos con el valor del carácter más bajo y más alto en el sistema genotipo-
ambiente, respectivamente. Un valor grande de valor genotípico ajustado significa 
que el genotipo se encuentra alejado del genotipo blanco de menor valor. Además, 
en ausencia de epistasis existe una clara relación entre la distancia Hamming y el 
valor genotípico ajustado. 
 
Por otra parte, la información de este archivo puede ser usada para calcular la 
ganancia genética. La diferencia en el valor genotípico antes y después de un ciclo 
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de mejoramiento es la ganancia genética. Suponiendo que  y ` son el valor 
genotípico de una población antes y después de la selección, respectivamente; 
entonces la ganancia genética (  ) es: 
`   
Sin embargo, cuando se compara la ganancia genética de estrategias de 
mejoramiento bajo un amplio rango de sistemas genotipo-ambiente, las diferentes 
escalas en diferentes sistemas genotipo-ambiente hace inapropiado la 
comparación con base a escalas de los valores genotípicos. Por esta razón, se 
proporciona una ganancia genética estandarizada: la ganancia genética ajustada 
por genotipos blanco. Una vez un sistema genotipo-ambiente y los efectos de los 
genes en este han sido definidos, se definen el genotipo blanco con el valor 
genotípico más alto y el genotipo blanco con el valor genotípico más bajo. De esta 
manera, la ganancia genética ajustada por genotipos blanco se utiliza para 
comparar la eficiencia de las diferentes estrategias de mejoramiento a través de 
un amplio rango de modelos que difieren en la escala de valores genotípicos.    
 
Asumiendo que  y son los valores genotípicos de los dos genotipos 
blanco extremos, entonces la ganancia genética ajustada por genotipos blanco es: 
100 
La ganancia genética ajustada es particularmente útil como una medida cuando 
diferentes niveles de epistasis y número de genes son incluidos.  
 
f. Genes fijados en la población final seleccionada (*.fix),  en este archivo se 
almacena el porcentaje promedio de genes favorables y no favorables para cada 
carácter. 
 
g. Frecuencia génica en la población inicial y final (*.fre), en este archivo se 
almacena los cambios en las frecuencias génicas para cada gen carácter a través 
de los ciclos de mejoramiento considerados en las estrategias.  
 
h. Distancia Hamming en la población final seleccionada (*.ham), es una 
medida de la diferencia en las combinaciones alélicas presentes en cualquier 
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genotipo comparado con el genotipo blanco de mayor valor en el sistema GE. Una 
pequeña distancia Hamming significa que un genotipo está más cerca al genotipo 
blanco de mayor valor. En ausencia de epistasis, una clara relación se evidencia 
entre la distancia Hamming y el valor genotípico ajustado. Sin embargo, la 
distancia Hamming en presencia de epistasis necesita ser cuidadosamente  
explicada, debido a que un pequeño cambio en la distancia Hamming puede 
resultar en un gran cambio en el valor genotípico. 
i. Historia de selección de todas las líneas en la población final (*.his), en este 
archivo se almacena la historia de selección de cada línea en la población final. La 
historia de selección de una individuo se indica por el numero del cruzamiento 
seguido de la letra “C” que significa cruzamiento; “-” es usado para distinguir cada 
generación.  Un numero “0” después de un numero significa que método de 
avance de generación es bulk o de otra manera es pedigrí. 
 
j. Información de la población (*.pou), en este archivo se almacena la 
información sobre el valor genotípico, valor fenotípico y distancia Hamming para 
cada individuo de acuerdo al tamaño poblacional definido en el sistema genotipo-
ambiente.  
 
k. Recursos requeridos para las estrategias de mejoramiento simuladas 
(*.res), en este archivo se almacena el número de familias y número de plantas 
antes y después de la selección en las diferentes generaciones. Adicionalmente, el 
número  de familias y número de plantas antes y después a lo largo de los ciclos 
de mejoramiento.  
 
l. Distancia Rogers entre los dos progenitores de cada cruzamiento (*.rog), en 
este archivo se almacena la distancia de Rogers y el número de líneas mantenidas 
de cada cruzamiento. Al final de cada ciclo de mejoramiento, el número de líneas 
por encima de la media de los progenitores y el número de líneas por encima del 
mejor progenitor de cada cruzamiento se almacena. 
m. Varianza genética en la población final (*.var), en este archivo se almacena 
los resultados sobre la varianza genética observada y teórica, aditiva y de 
dominancia, heredabilidad en sentido estricto y amplio en los diferentes ambientes 
con las estrategias de mejoramiento y ciclos definidos.  En presencia de epistasis, 
no se reporta el valor de heredabilidad debido a que no se pueden estimar las 
varianza aditiva, de dominancia y epistática. La varianza genética aditiva y no 
aditiva se estiman usando el Diseño Carolina Norte II (NCII). Los componentes de 





Por medio de la plataforma QU-GENE la combinación alélica de cualquier 
individuo en una población puede ser identificada cuando se simula, para lo cual el 
valor genotípico se calcula basado en los efectos génicos definidos en el genotipo 
y el sistema ambiental. Entonces el valor fenotípico en cualquier ambiente se 
determina de su valor genotípico y de errores asociados (error dentro y entre 
repeticiones). La varianza genética y los diferentes componentes de varianza por 
esto pueden ser calculados de los valores genotípicos.  En un programa de 
mejoramiento, la población mejorada consiste de solo homocigotos o líneas casi 
homocigotas después de muchas generaciones de autofecundación. Así la 
población seleccionada después de cada ciclo de mejoramiento sufre 
cruzamientos aleatorios un par de veces antes de que la varianza genética y los 
componentes de varianza sean estimados (Wang et al., 2004).   
 
 Aditividad, el componente de varianza genético aditivo de la población 
sumado para todos los loci en cada tipo de ambiente se calcula de las frecuencias 
génicas y los efectos genéticos en cada locus como: 
 
 2  
Donde,   es el numero de genes que contribuyen al carácter en el modelo 
genético, p es la frecuencia génica del alelo A, q es la frecuencia génica del alelo 
a, a es el componente aditivo del valor genotípico y d es el componente de 
dominancia del valor genotípico 
 Dominancia, el componente de varianza genética de dominancia de la 
población sumado sobre todos los loci en cada tipo de ambiente se calcula de las 
frecuencias génicas y los efectos genético de dominancia en cada locus como: 
 2  




La varianza fenotípica entre los genotipos basados en su rendimiento medio a 
través de los ambientes es: 
 
   
Donde la barra sobre p identifica el rendimiento fenotípico medio a través de los 







La heredabilidad media de la línea expresa la medida entre los individuos a través 
de la muestra de ambientes se determina de la variación genética entre las 
unidades evaluadas. Si el componente de varianza genética es la varianza 
genética total entonces la heredabilidad media de la línea es la heredabilidad en 
sentido amplio, si esta es el componente de varianza genética aditiva entonces 
esta es la heredabilidad en sentido estricto. Para un análisis de genotipos en un 




Para la plataforma de QU-GENE el usuario puede especificar la heredabilidad en 
sentido amplio basada observaciones individuales para cada carácter. De la 
definición de heredabilidad se estima la varianza ambiental y varianza genética.  
